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Plasmodium falciparum และ 79% สําหรับสายพันธุ Plasmodium vivax  
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ABSTRACT 

 Malaria is a serious global health problem. It requires fast and effective 
diagnosis for detecting and classifying the type of infection. Microscopic examination 
of thick blood films is one of the current standards for malaria diagnosis. However, 
inspecting a thick blood film is time-consuming and requires experienced technicians. 
In this research, an automated image processing algorithm to aid the diagnosis of 
malaria on thick blood films has been developed. Morphological and automatic 
threshold selection techniques are applied on two color components from the HSI 
color model to identify chromatins of P. falciparum and P. vivax malaria species on 
the thick blood film images. After identifying the position of chromatins, the 
algorithm splits the image into small sub-images, each with a chromatin in the 
center. The statistical features are extracted from these small images. The features 
are then projected onto a subspace representing image characteristics from both 
species. The projected features are used by the support vector machine for 
classification. It is found that algorithm has acceptable training error and can classify 
test images with good accuracy. The classification accuracies of test images are 87% 
and 79% for P. falciparum and P. vivax, respectively. 
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6.1 ความถูกตองในการจําแนกสายพันธุของตัวจําแนกแบบเบยส                                        74 
6.2 เปอรเซ็นตความถูกตองสูงสุดในการจําแนกสายพันธุเทยีบกับ 
    จํานวนคอลัมนของเบสสิทีเ่ลอืกใช                                                                        85 
6.3 ความถูกตองในการจําแนกสายพันธุมาลาเรียในภาพชุดทดสอบ 
    ของตัวจําแนกซัพพอรตเวกเตอรแมชชีน                                                                 86 
6.4 ความถูกตองของระบบ                                                                                    86 
6.5 ความสามารถของระบบในการระบสุายพันธุเมื่อเพิม่คลาส                                           89 
6.6 ความสามารถของระบบในการจําแนกสายพันธุเมื่อเพิ่มคลาส                                       89 
6.7 ความสามารถของระบบในการจําแนกสายพันธุกอนและหลงัการเพิม่คลาส                       90 
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3.30 ภาพที่มีความเขมสีกระจายและคาสวนเบี่ยงเบนมาตรฐาน                                         33 

รูปที่                                                                                                            หนา 
1.1 ภาพตัวอยางเช้ือ P. falciparum และ P. vivax                                                       2 
2.1 ภาพตัวอยางแผนฟลมโลหิตบางและหนา                                                                7 
2.2 ภาพตัวอยางเช้ือ  P. falciparum และ P. vivax                                                      8 
3.1 ภาพไบนารี                                                                                                 10 
3.2 ภาพสีเทา                                                                                                   11 
3.3 โมเดลสี RGB                                                                                               12 
3.4 ตัวอยางภาพในระบบส ีRGB                                                                             12 
3.5 ภาพจากระบบสี RGB ตนฉบับและในองคประกอบสเีขียว แดง นํ้าเงิน                            12 
3.6 โมเดลสี HSV                                                                                               14 
3.7 ภาพจากระบบสี RGB ตนฉบับและในองคประกอบ Hue Saturation Value                    14 
3.8 โมเดลสี HSI                                                                                                15 
3.9 ภาพจากระบบสี RGB ตนฉบับและในองคประกอบ Hue Saturation Intensity                15 
3.10 ภาพและฮิสโทแกรมในองคประกอบสเีขียว                                                          16 
3.11 ภาพไบนารีจากคาเทรสโชลดที่ตางกัน                                                                17 
3.12 ฮิสโทแกรมขององคประกอบ Intensity และคาเทรสโชลดจากวิธีของ   

Gonzalez and Woods                                                                              18 
3.13 ภาพองคประกอบ Intensity กอนและหลังการเทรสโชลดดวยวิธีของ   

Gonzalez and Woods                                                                              18 
3.14 ฮิสโทแกรมขององคประกอบ Hue และคาเทรสโชลดจากวิธีของ Otsu                          20 
3.15 ภาพองคประกอบ Hue กอนและหลังเทรสโชลดดวยวิธีของ Otsu                               20 
3.16 ภาพที่มีฮิสโทแกรมแบบสองกลุมกอนและหลังเทรสโชลด                                          21 
3.17 ภาพที่มีฮิสโทแกรมไมเปนแบบสองกลุมกอนและหลังเทรสโชลด                                  21 
3.18 ตัวอยางภาพไบนารเีมื่อผานกระบวนการขยายภาพ                                                 23 
3.19 ตัวอยางภาพไบนารเีมื่อผานกระบวนการเซาะภาพ                                                  24 
3.20 ตัวอยางภาพไบนารเีมื่อผานกระบวนการเปดภาพ                                                   25 
3.21 ตัวอยางภาพไบนารกีอนผานกระบวนการเติมเต็มบริเวณ                                          26 
3.22 ตัวอยางภาพไบนารรีะหวางผานกระบวนการเติมเต็มบริเวณ                                      27 
3.23 ตัวอยางภาพไบนารหีลงัผานกระบวนการเติมเต็มบริเวณ                                           28 
3.24 ตัวอยางภาพไบนารกีอนผานกระบวนการกําจัดวัตถุบริเวณขอบภาพ                             29 
3.25 ตัวอยางภาพไบนารรีะหวางผานกระบวนการกําจัดวัตถุบริเวณขอบภาพ                         30 
3.26 ตัวอยางภาพไบนารหีลงัผานกระบวนการกําจัดวัตถุบรเิวณขอบภาพ                             30 
3.27 ภาพโทนมืดและคาเฉลี่ย                                                                                31 
3.28 ภาพโทนสวางและคาเฉลี่ย                                                                              32 
3.29 ภาพที่มีความเขมสีเกาะกลุมและคาสวนเบี่ยงเบนมาตรฐาน                                       33 
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รูปที่                                                                                                           หนา 
3.31 ภาพที่มีความเขมสีเกาะกลุมและคาความโดง                                                       34 
3.32 ภาพที่มีความเขมสีกระจายและคาความโดง                                                        34 
3.33 ภาพโทนมืดและคาความเบ                                                                            35 
3.34 ภาพโทนสวางและคาความเบ                                                                         36 
3.35 ภาพที่มีความเขมสีกระจายและคาเอนโทรป                                                        37 
3.36 ภาพที่มีความเขมสเีพียง 2 คาและคาเอนโทรป                                                     37 
3.37 ภาพตัวอยางที่ถูกใชในการจําแนกคลาส                                                             39 
3.38 ภาพปริภูมิของคุณลักษณะและเสนตัดสินใจ                                                        40 
3.39 โมเดลระบบซัพพอรตเวกเตอรแมชชีน                                                               41 
3.40 โครงสรางการทํางานของตัวจําแนกแบบเบยส                                                      43 
4.1 ลักษณะปรสิตของมาลาเรียทัง้สองสายพันธุ                                                          46 
4.2 ผังงานการพัฒนาอัลกอริธึม                                                                             47 
4.3 ภาพแผนฟลมโลหิตหนาในระบบสี RGB                                                               48 
4.4 ภาพกอนและหลังการกําจัดพื้นหลัง                                                                    48 
4.5 ภาพสีเทาและภาพไบนารี                                                                               49 
4.6 ภาพหลังจากผานกระบวนการคอมพลเิมนท                                                          49 
4.7 ภาพกอนและหลังกําจัดเม็ดเลือดขาว                                                                  50 
4.8 ภาพที่ยอมสีสม่ําเสมอกอนและหลังกระบวนการเซาะภาพ                                         50 
4.9 ภาพที่ยอมสีไมสม่ําเสมอกอนและหลังกระบวนการเซาะภาพ                                      51 
4.10 ภาพแผนฟลมโลหิตหนาในระบบสี RGB                                                             52 
4.11 ภาพแผนฟลมโลหิตหนาในระบบสี HSI                                                              52 
4.12 ฮิสโทแกรมขององคประกอบ Intensity                                                             54 
4.13 ภาพกอนและหลังการเทรสโชลดดวยวิธีการเทรสโชลดแบบคาโกลบอล                         54 
4.14 ภาพกอนและหลังการแปลงไบนารี                                                                   55 
4.15 ภาพกอนและหลังการเติมเต็มบรเิวณ                                                                55 
4.16 ภาพกอนและหลังการขยาย                                                                           55 
4.17 ภาพกอนและหลังการกําจัดเม็ดเลือดขาว                                                           56 
4.18 ภาพกอนและหลังการเซาะภาพ                                                                       57 
4.19 ภาพที่ยอมสีสม่ําเสมอกอนและหลังกระบวนการเซาะภาพ                                        57 
4.20 ภาพที่ยอมสีไมสม่ําเสมอกอนและหลังกระบวนการเซาะภาพ                                     57 
4.21 องคประกอบ Hue และภาพโทนสีเหลือง                                                           58 
4.22 ฮิสโทแกรมขององคประกอบ Hue                                                                   59 
4.23 ฮิสโทแกรมขององคประกอบ Hue และคาเทรสโชลด                                             59 
4.24 ภาพองคประกอบ Hue กอนและหลังเทรสโชลด                                                   60 
4.25 ภาพองคประกอบ Hue หลังแปลงไบนารีและหลังผานการคอมพลิเมนท                       60 
4.26 ภาพองคประกอบ Hue หลังผานกระบวนการคอมพลเิมนทและหลังกําจัดเม็ดเลือดขาว     60 เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 
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รูปที่                                                                                                           หนา 
4.27 ภาพองคประกอบ Hue หลังกําจัดเม็ดเลือดขาวและมาสคของโครมาติน                       61 
4.28 ผังงานของข้ันตอนการประมวลผลภาพเพือ่ตัดแยกภาพยอย                                     62 
4.29 ตัวอยางผลลพัธภาพยอยที่ไดจากการประมวลผลเบื้องตน                                        63 
5.1 ภาพในองคประกอบสี RGB                                                                             65 
5.2 ภาพในองคประกอบสี HSI                                                                              65 
5.3 ภาพในองคประกอบสี HSV                                                                             65 
5.4 เมตริกซคุณลักษณะหลังการฉายลงบนปริภูมิ 3 มิติดวยเบสิสจากวิธีที่ 1                         68 
5.5 เมตริกซคุณลักษณะหลังการฉายลงบนปริภูมิ 3 มิติดวยเบสิสจากวิธีที่ 2                         70 
5.6 เมตริกซคุณลักษณะหลังการฉายลงบนปริภูมิ 3 มิติดวยเบสิสจากวิธีที่ 3                         72 
6.1 เปอรเซ็นตความถูกตองของตัวจําแนกแบบเบยสซึ่งเปนฟงกชันของ 
     จํานวนคอลัมนของเบสสิ                                                                                75 
6.2 เปอรเซ็นตความถูกตองของตัวจําแนกแบบเบยสซึ่งเปนฟงกชันของ 
     จํานวนคอลัมนของเบสสิ                                                                                76 
6.3 เปอรเซ็นตความถูกตองของการจําแนกดวยเคอรเนลเชิงเสนโดยใชเบสิสวิธีที่ 2                 77 
6.4 เปอรเซ็นตความถูกตองของการจําแนกดวยเคอรเนลเชิงเสนโดยใชเบสิสวิธีที่ 3                 78 
6.5 เปอรเซ็นตความถูกตองของการจําแนกดวยเคอรเนลฟงกชันฐานรัศม ี
     โดยใชเบสิสวิธีที่ 2                                                                                        79 
6.6 เปอรเซ็นตความถูกตองของการจําแนกดวยเคอรเนลฟงกชันฐานรัศมีโดยใชเบสสิวิธีที่ 3  

เมื่อใช l=1                                                                                                80 
6.7 เปอรเซ็นตความถูกตองของการจําแนกดวยเคอรเนลฟงกชันฐานรัศมีโดยใชเบสสิวิธีที่ 3  

เมื่อใช l=2                                                                                                80 
6.8 เปอรเซ็นตความถูกตองของการจําแนกดวยเคอรเนลฟงกชันฐานรัศมีโดยใชเบสสิวิธีที่ 3  

เมื่อใช l=3                                                                                                81 
6.9 เปอรเซ็นตความถูกตองของการจําแนกดวยเคอรเนลฟงกชันฐานรัศมีโดยใชเบสสิวิธีที่ 3  

เมื่อใช l=4                                                                                                81 
6.10 เปอรเซ็นตความถูกตองของการจําแนกดวยเคอรเนลฟงกชันฐานรัศมีโดยใชเบสสิวิธีที่ 3  

เมื่อใช l=5                                                                                                82 
6.11 เปอรเซ็นตความถูกตองของการจําแนกดวยเคอรเนลฟงกชันฐานรัศมีโดยใชเบสสิวิธีที่ 3  

เมื่อใช l=6                                                                                                82 
6.12 เปอรเซ็นตความถูกตองของการจําแนกดวยเคอรเนลฟงกชันฐานรัศมีโดยใชเบสสิวิธีที่ 3  

เมื่อใช l=7                                                                                                83 
6.13 เปอรเซ็นตความถูกตองของการจําแนกดวยเคอรเนลฟงกชันฐานรัศมีโดยใชเบสสิวิธีที่ 3  

เมื่อใช l=8                                                                                                83 
6.14 เปอรเซ็นตความถูกตองของการจําแนกดวยเคอรเนลฟงกชันฐานรัศมีโดยใชเบสสิวิธีที่ 3  

เมื่อใช l=9                                                                                                84 
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บทท่ี  1 

บทนํา 
 

1.1 ที่มาและความสําคัญของปญหา 
 
มาลาเรียนับเปนหน่ึงในปญหาที่สําคัญในระดับโลก โดยในป 2013 องคกรอนามัยโลกได

ประกาศวาประชากรโลก 3.3 พันลานคนเสี่ยงตอเช้ือมาลาเรีย โดยในจํานวนน้ีมี 200 ลานคนที่ติด

เช้ือและเสียชีวิต 600,000 คน โดยสาเหตุของการติดเช้ือมาลาเรียน้ันเกิดมาจากเช้ือพลาสโมเดียม 

(Plasmodium) จากยุง เมื่อยุงไดกัดมนุษยเช้ือน้ีจะแพรเขาสูกระแสเลือดเขาไปเจริญเติบโตภายใน

เซลลตับของมนุษย อาการของโรคจะแสดงออกมาเมื่อเช้ือน้ันเจริญเติบโตเต็มที่แลว โดยผูปวยจะเกิด

อาการไขหรือไขหนาวสั่นซึ่งอาจมีอาการอื่นๆ รวมดวยเชนปวดศีรษะ คลื่นไสอาเจียน ปวดทอง 

ทองเสีย โดยพื้นที่ๆ มีการพบการระบาดของเช้ือมาลาเรียน้ันจะเปนประเทศในแถบรอนช้ืน เชนใน

ประเทศแถบแอฟริกา, ฟลิปปนส, อินโดนีเซียและประเทศไทย โดยเช้ือมาลาเรียที่พบวามีการแพรเช้ือ

เขาสูมนุษยน้ันมีอยู 4 สายพันธุไดแก Plasmodium falciparum, Plasmodium vivax, 

Plasmodium malaria และ Plasmodium ovale โดยในประเทศไทยน้ันพบวามีการระบาดของ

เช้ืออยู 2 สายพันธุเปนหลักคือ Plasmodium (P.) falciparum และ Plasmodium (P.) vivax โดย

ผูปวยที่ติดเช้ือมาลาเรียจากสายพันธุที่ตางกันตองการยาที่ตางกันในการรักษา ดังน้ันจึงจําเปนที่

จะตองตรวจหาสายพันธุมาลาเรียของผูปวยกอนที่จะทําการรักษา การตรวจหาเช้ือมาลาเรียน้ัน

สามารถทําไดหลายวิธีเชน การตรวจหาแอนติเจนในเลือด การตรวจหาแอนติบอดี การตรวจหาสาร

พันธุกรรมของเ ช้ือมาลาเรีย โดยวิธีที่ นิยมในการตรวจ วินิจฉัยสายพันธุมาลาเรียที่สุดคือ                    

การตรวจผานแผนฟลมโลหิตผานกลองจุลทรรศนชนิดแสง การตรวจโดยใชแผนฟลมโลหติน้ันสามารถ

ใชแผนฟลมได 2 ชนิดคือแผนฟลมโลหิตบางและแผนฟลมโลหิตหนา โดยการตรวจวินิจฉัยโดยใช

แผนฟลมโลหิตหนาน้ันเจาหนาที่ที่ผานการฝกฝนมาแลวจะใชเวลาประมาณ 15-20 นาทีในการ

วินิจฉัยสายพันธุมาลาเรียโดยการตรวจหาโครมาติน (Chromatin) และพิจารณารูปรางไซโทพลาสซึม 

(Cytoplasm) ที่อยูรอบๆ โครมาติน ในการระบุสายพันธุของมาลาเรีย โดยรูปรางของไซโทพลาสซึม

ของเช้ือสายพันธุ P. falciparum และ P. vivax จะมีลักษณะที่ตางกันดังตัวอยางในรูปที่ 1.1 โดยผล

การวินิจฉัยน้ันข้ึนอยูกับประสบการณของเจาหนาที่และความเหน่ือยลาจากการทํางานอาจทําใหผล

การวินิจฉัยผิดพลาดได ดังน้ันในชวงที่มีการระบาดของโรคมาลาเรียการตรวจวินิจฉัยสายพันธุ

มาลาเรียโดยใชมนุษยน้ันอาจจะชาเกินไปและอาจไดผลตรวจทีไ่มแมนยํา ซึ่งสงผลถึงการใหยารักษา

ไมตรงตามสายพันธุของมาลาเรีย 
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(ก) 

 
(ข) 

รูปท่ี 1.1 ภาพตัวอยางเช้ือบนแผนฟลมโลหิตหนา (ก) P. falciparum และ (ข) P. vivax  
 
จากสาเหตุขางตน จึงมีการพัฒนาเทคนิคการประมวลผลภาพที่ไดจากกลองจุลทรรศนเพื่อชวยเหลือ

เจาหนาที่ในการตรวจหาเช้ือมาลาเรีย อยางไรก็ตามเทคนิคประมวลภาพที่ถูกพัฒนาข้ึนเพื่อใชในการ

วินิจฉัยโรคมาลาเรียบนแผนฟลมโลหิตบางเปนสวนใหญ เน่ืองจากภาพที่ไดจากแผนฟลมโลหติบางน้ัน

มีรายละเอียดของปรสิตที่ชัดเจนกวาภาพจากแผนฟลมโลหิตหนา แตมีคาใชจายสูงและใชเวลานาน

กวาในการตรวจวินิจฉัย ดังน้ันแผนฟลมโลหิตหนาจึงถูกใชเปนหลักในการวินิจฉัยตามศูนยตรวจทั่วไป

ในประเทศไทย  

  
1.2 วัตถุประสงคของการศกึษา 
 

วิทยานิพนธน้ีมีจุดประสงคเพื่อชวยเหลือเจาหนาที่ในการระบุสายพันธุมาเลเรียทดแทนการ

ตรวจสอบดวยสายตา ในงานวิทยานิพนธน้ีไดนําเสนอระบบประมวลผลภาพอัตโนมัติซึ่งสามารถ

ตรวจหาโครมาตินบนแผนฟลมโลหิตหนาซึ่งเปนวิธีที่นิยมใชในทางปฎิบัติ และสามารถแยกสายพันธุ

มาลาเรียไดอัตโนมัติ โดยระบบน้ีสามารถจําแนกเช้ือมาลาเรียของสายพันธุ P. falciparum และ     

P. vivax ซึ่งทั้งสองสายพันธุเปนสายพันธุที่พบการระบาดมากที่สุดในประเทศไทย โดยมีวัตถุประสงค

ยอยดังน้ี 

1) ศึกษาการวินิจฉัยสายพันธุมาลาเรียบนแผนฟลมโลหิตชนิดหนา 
2) พัฒนาอัลกอริธึมตรวจจับตําแหนงโครมาตินบนภาพแผนฟลมโลหิตหนา 
3) เลือกคุณลักษณะ (feature) ของภาพเพื่อใชในการจําแนกเช้ือมาลาเรีย 
4) ศึกษาระบบซัพพอรทเวคเตอรแมชชีน เพื่อนําไปประยุกตใชในการสรางระบบจําแนก

สายพันธุมาลาเรีย 
5) พัฒนาระบบการประมวลผลภาพเพื่อใชในการจําแนกเช้ือมาลาเรียชนิด P. falciparum 

และ P. vivax 
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1.3  ขอบเขตของวิทยานพินธ 
 

วิทยานิพนธฉบับน้ีทําการพัฒนาระบบการประมวลผลภาพอัตโนมัติเพื่อใชในการตรวจจับ 

โครมาตินซึ่งเปนนิวเคลียสของเช้ือมาลาเรียซึ่งอยูในภาพแผนฟลมโลหิตหนา และศึกษาความแตกตาง

ของคุณลักษณะเดนของภาพมาลาเรียจากภาพมาลาเรียทั้งสองสายพันธุที่ใชในการวิจัย เพื่อสราง

ระบบจําแนกสายพันธุมาลาเรียอัตโนมัติ โดยที่มาและวัตถุประสงคของงานวิจัยไดถูกอธิบายไวใน   

บทที่ 1 เน้ือหาในบทที่ 2 เปนการอธิบายเกี่ยวกับโรคมาลาเรีย เน้ือหาในบทที่ 3 เปนการอธิบายถึง

พื้นฐานของระบบการประมวลผลภาพ, ทฤษฎีการแยกองคประกอบเชิงเด่ียว และทฤษฏีการจําแนก

ดวยระบบซัพพอรตเวกเตอรแมชชีน บทที่ 4 เปนการอธิบายการประมวลผลภาพเบื้องตนเพื่อ

ตรวจจับโครมาติน การกําจัดเซลลเม็ดเลือดขาว และการกําจัดสิ่งแปลกปลอมออกจากมาสคของ   

โครมาตินที่ถูกพัฒนาข้ึน รายละเอียดการดึงคุณลักษณะจากภาพแผนฟลมโลหิตพารามิเตอรที่เลือกใช 

องคประกอบสีที่เลือกใช และการลดจํานวนคุณลักษณะโดยใชทฤษฏีการแยกองคประกอบเชิงเด่ียวได

ถูกอธิบายไวในบทที่ 5 บทที่ 6 กลาวถึงระบบจําแนกเช้ือมาลาเรียโดยใชซัพพอรตเวกเตอรแมชชีน 

โดยอธิบายการฝกระบบและผลการทดสอบระบบกับภาพเช้ือมาลาเรียทั้งสองสายพันธุ สวนสุดทาย

คือการสรุปผลการวิจัยและขอเสนอแนะจะอยูในบทที่ 7 
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บทท่ี  2 

โรคมาลาเรยี 

 

2.1 โรคมาลาเรีย 

โรคมาลาเรีย (Malaria) อาจรูจักกันในช่ืออื่น เชน ไขปา ไขจับสั่น ไขปาง ไขรอนเย็น หรือ  

ไขดอกสัก เปนตน โรคมาลาเรียมีขอบเขตการแพรกระจายอยางกวางขวางในเขตรอนและเขตอบอุน

ทั่วโลก อาการของมาลาเรียจะไมมีลักษณะจําเพาะ เชน ปวดศีรษะ ปวดเมื่อย แนนทอง คลื่นไส

อาเจียน ไอ มาลาเรียมีสาเหตุมาจากเช้ือปรสิตสปอโรซัวในจีนัสพลาสโมเดียมซึ่งกอโรคมาลาเรียในคน

และสัตว เช้ือพลาสโมเดียมน้ันมีมากกวา 4 ชนิดแตมเีพียง 4 สายพันธุที่สามารถกอโรคในมนุษยไดแก          

P. falciparum, P. vivax, P. ovale และ P. malariae เช้ือ P. falciparum เปนสายพันธุที่รุนแรง

และอันตรายมากที่สุด ผูปวยที่ติดเช้ือน้ีมักเกิดภาวะแทรกซอนเชน ภาวะนํ้าตาลในเลือดตํ่า ภาวะ

เสียชีวิตจากปอดบวมนํ้า อาการของโรคคือ ผูปวยจะมีอาการไข ปวดเมื่อยตามตัว คลื่นไส แตสําหรับ

สายพันธุ P. vivax จะเปนสายพันธุที่ไมรุนแรง มีลักษณะอาการคลาย P. falciparum แตมักพบวามี

อาการหนาวสั่นบอยมากกวา ผูปวยที่ติดเช้ือน้ีมักจะไมเสียชีวิต แตจะกลับมาเปนโรคซ้ําอีก โดยเช้ือ

ปรสิตน้ีจะมียุงกนปลองเพศเมียเปนพาหะ ซึ่งยุงไดรับเช้ือน้ีจากการไปกัดคนที่มีเช้ือระยะติดตอมา

กอน ยุงเพศเมียมีปากที่เปนทอแหลมสําหรับดูดเลือดจากมนุษยเพื่อนําโปรตีนไปสรางไข ออกหาเหย่ือ

เวลากลางคืนโดยใชปากที่มีลักษณะเปนทอเจาะผิวหนังเพื่อดูดกินเลือด กระบวนการน้ีตามปรกติจะ

ดําเนินไปโดยเหย่ือไมรูตัว เน่ืองจากยุงจะปลอยนํ้าลายออกมาเพื่อทําหนาที่เปนยาชาทําใหเหย่ือที่ถูก

กัดไมรูสึกเจ็บ ซึ่งนํ้าลายน่ีเองที่มีเช้ือสปอโรซอยต (sporozoites) อาศัยอยูโดยสปอโรซอยตมีลกัษณะ

เรียวยาวคลายกระสวย เมื่อเช้ือน้ีเขาสูกระแสโลหิตจะเขาไปฝงตัวอยูในเซลลตับและเปลี่ยนรูปราง

เปนกลมรี และโตข้ึนจะมีการแบงนิวเคลียสเปนหลายๆ กอนระยะน้ีเรียกวาชิซอนต (schizonts) 

ตอมาเมื่อเจริญเต็มที่จะแบงตัวไดจํานวนหลายตัวเรียกวาระยะเมโรซอยต (merozoites) เมโรซอยตน้ี

จะแพรเขาสูเม็ดเลือดแดงตอไป โดยกระบวนการเจริญในตับใชเวลาประมาณ 5 ถึง 16 วัน เมโรซอยต

จากเซลลตับจะเขาไปในเม็ดเลือดแดงผานระบบโลหิต เมื่อเขาไปในเซลลเม็ดเลือดแดงแลวจะ

เจริญเติบโตและมีรูปรางเปลี่ยนไปเปนรูปรางวงแหวนจึงเรียกวาระยะวงแหวน (Ring form) เมื่อ

เจริญเติบโตเต็มที่จะเปนระยะซิซอนต โดยที่ระยะน้ีจะมีการแบงตัวเพื่อสรางเมโรซอยต โดย          

เมโรซอยตที่ถูกสรางจะเขาสูกระแสโลหิตแลวเขาไปในเม็ดเลือดแดงใหมตอไปเจริญเติบโตอีกครั้งเปน

วงจรซ้ําๆ โดยที่เมโรซอยตบางตัวที่ไมเขาสูกระบวนการแบงตัวจะกลายเปนระยะแกมีโตไซต 

(gametocytes) ซึ่งมีเพศผูเรียกวาไมโครแกมีโตไซต (microgametocytes) และเพศเมียเรียกวา

แม โ ครแกมี โ ต ไซ ต  (macrogametocytes) ระยะวง แหวนเป นระยะของ เ ช้ือที่ ถู ก ใ ช ใ น 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 

ไม่ว่ากรณีใดๆ ทั้งสิ้น อีกทั้งห้ามมิให้ดัดแปลงเนื้อหา และต้องอ้างอิงถึงเจ้าของเอกสารทุกครั้งที่มีการนำไปใช้ 
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งานวิทยานิพนธน้ี โดยมาลาเรียแตละสายพันธุน้ันมีความรุนแรงที่ตางกันและยังตองการยารักษาที่

ตางกัน เชนสายพันธุ P. falciparum จะใชยา artemisin-combination therapy แต P. vivax จะ

ใชตัวยา chloroquine ดังน้ันจึงมีความจําเปนที่จะตองมีการพัฒนาการวินิจฉัยสายพันธุมาลาเรียให

รวดเร็วและแมนยํา จากรายงานขององคกรอนามัยโลกป 2014 ระบุวาคนไขในทวีปแอฟริกาจํานวน

มากไมไดรับการวินิจฉัยโรคมาลาเรียโดยมีเพียงแค 62% ของผูตองสงสัยวาปวยเปนมาลาเรียไดรับ

การตรวจวินิจฉัย และ 90% ของผูเสียชีวิตจากมาลาเรียก็เกิดในทวีปแอฟริกา โดยจํานวนผูเสียชีวิต

ทั่วโลก 78% เปนเด็กที่อายุตํ่ากวา 5 ขวบ โดยวิธีตรวจวินิจฉัยมาลาเรียโดยใชกลองจุลทรรศนเปนวิธี

มาตรฐานที่ถูกใชกับผูปวยมากกวา 197 ลานคนทั่วโลก 

2.2 การตรวจวินิจฉัยโรคมาลาเรยี 

การตรวจวินิจฉัยมาลาเรียสามารถทําไดหลายวิธีเชน  

2.2.1 การตรวจหาเชื้อมาลาเรียในเลือดโดยใชกลองจุลทรรศน  

การตรวจโดยวิธีน้ีสามารถแยกไดสองวิธีคือ  

1) การใชแผนฟลมโลหิตหนา     

ตรวจโดยการหยดเลือดของผูปวยลงบนแผนสไลด 1 หยด แลวเกลี่ยเลือดใหมีขนาด 1 ซม. คูณ 1 ซม. 

ยอมแผนฟลมดวยวิธี Giemsa แลวนับจํานวนเช้ือมาลาเรียตอจํานวนเม็ดเลือดขาว 200 เม็ด ขอดี

ของการตรวจโดยใชกลองจุลทรรศนคือ ตรวจโดยผูเช่ียวชาญ มีความไวสูงโดยวิธีน้ีจะใชเวลาประมาณ 

30 นาที สามารถตรวจหาเช้ือไดแมมีเช้ือปริมาณนอยเพียง 40 ตัวตอเลือด 1 ไมโครลิตร และสามารถ

จําแนกไดวาเปนสายพันธุอะไร ขอจํากัดของการตรวจโดยใชกลองจุลทรรศนคือ การตรวจตองใช

เวลานานโดยเฉพาะในกรณีที่มีจํานวนเช้ือมาลาเรียในเลือดนอย  

2) การใชแผนฟลมโลหิตบาง 

ตรวจโดยการหยดเลือดของผูปวยลงบนแผนสไลด แลวเกลี่ยเปนฟลมบางๆ แลวยอมสีดวยวิธี 

Giemsa แลวนับจํานวนเม็ดเลือดแดงที่ติดเช้ือมาลาเรีย คิดเปนรอยละของเม็ดเลือดแดงที่ไมติดเช้ือ

มาลาเรีย ขอดีของวิธีน้ีคือสามารถแยกชนิดสายพันธุมาลาเรียไดงายกวาวิธีแผนฟลมโลหิตหนา แตมี

ขอเสียคือใชเวลาในการเตรียมสไลดและตรวจนานกวา 

                  

2.2.2 การตรวจหาแอนติเจนของเชื้อมาลาเรียในเลือด 

การตรวจโดยการหาแอนติเจนของเช้ือมาลาเรียในเลือด แอนติบอดีที่ใชตองเปนแอนติบอดีที่

มีความจําเพาะตอแอนติเจนของเช้ือมาลาเรียที่พบไดในทุกสายพันธุ วิธีการตรวจหาแอนติเจนไดถูก

พัฒนาหลายวิธีโดยอาศัยหลักการที่สําคัญคือการทําปฏิกริยาระหวางแอนติเจนที่ตองการตรวจกับ

แอนติบอดีจําเพาะที่ไดเตรียมข้ึนมา โดยวิธีที่ถูกใชมีหลายวิธีเชน วิธีการวัดปฏิกริยาของแอนติเจน

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 

ไม่ว่ากรณีใดๆ ทั้งสิ้น อีกทั้งห้ามมิให้ดัดแปลงเนื้อหา และต้องอ้างอิงถึงเจ้าของเอกสารทุกครั้งที่มีการนำไปใช้ 
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และแอนติบอดีโดยใชสารกัมมันตรังสี หรือวิธีการวัดปฏิกริยาของแอนติเจนและแอนติบอดีโดยใช

เอนไซมเปนตน 
 

2.2.3 การตรวจหาแอนติบอดีตอเชื้อมาลาเรียในซีรมั  

ภายหลังจากไดรับการติดเช้ือมาลาเรียรางกายของผูปวยจะสรางแอนติบอดีตอเช้ือมาลาเรีย

ซึ่งสามารถตรวจพบไดภายในเวลาประมาณ 3 วัน ระดับของแอนติบอดีจะเพิ่มข้ึนจนถึงจุดสูงสูด และ

ลดลงจนเหลือแอนติบอดีระดับตํ่าๆ แตยังสามารถตรวจพบได วิธีน้ีถูกใชเพื่อประมาณจํานวนผูปวย 

และเฝาระวังการติดเช้ือมาลาเรีย และยังใชในการตรวจคัดกรองเลือดที่ถูกบริจาค หลักการตรวจก็

คลายกับวิธีการตรวจหาแอนติเจน แตกตางกันที่เปนการตรวจหาแอนติบอดีแทน 
 

2.2.4 การตรวจหาสารพันธุกรรมของเชื้อมาลาเรีย 

เปนวิธีที่ใชจําแนกเช้ือมาลาเรียวาเปนสายพันธุ P. falciparum หรือ P. vivax ซึ่งตรวจโดย

ใชดีเอ็นเอ (DNA) หรืออารเอ็นเอ (RNA) ซึ่งสามารถเตรียมไดจากสายดีเอ็นเอหรืออารเอ็นเอที่จําเพาะ

กับเช้ือมาลาเรีย P. falciparum หรือ P. vivax โดยการทําโคลนน่ิง (Cloning) และการหาลําดับเบส 

(Sequencing) แลวนําสารพันธุกรรมดีเอ็นเอหรืออารเอ็นเอดังกลาวมาเปนตัวหา (Probe) 
 

2.2.5 การตรวจหาเชื้อมาลาเรียโดยใชวิธี Quantitative buffy coat analysis 

ตรวจโดยการเจาะเลือดผูปวยใสในหลอด microhematocrit ซึ่งภายในหลอดถูกเคลือบดวย

สี acridine orange และสารกันเลือดแข็ง เลือดถูกผสมกับสีโดยการหมุนหลอดไปมาและนําไปปน

เพื่อใหสวนประกอบของเลือดแยกออกจากกัน เช้ือมาลาเรียจะติดสีและมองเห็นโดยใชกลอง

จุลทรรศนชนิดแสง 
 

โดยการตรวจวินิจฉัยสายพันธุมาลาเรียดวยการใชกลองจุลทรรศนน้ันเปนวิธีมาตรฐานในการ

วินิจฉัยโรค เปนวิธีที่งายและประหยัด ความถูกตองและแมนยําของการวินิจฉัยข้ึนอยูกับปริมาณของ

เช้ือ สีที่ใชและเทคนิคการยอม โดยเฉพาะความเช่ียวชาญของเจาหนาที่ผูตรวจ โดยในชวงที่มีการแพร

ระบาดของมาลาเรียอยางหนักอาจทําใหผลของการตรวจผิดพลาดจึงไดมีการพัฒนาระบบตรวจ

วินิจฉัยมาลาเรียดวยวิธีการประมวลผลภาพอัตโนมัติในวิทยานิพนธน้ี 

2.3 การวิเคราะหมาลาเรียดวยวิธีการประมวลผลภาพ 

การพัฒนาระบบการประมวลผลภาพและระบบคัดแยกสายพันธุมาลาเรียอัตโนมัติ มีทั้ง

งานวิจัยที่เลือกใชแผนฟลมโลหิตบางและแผนฟลมโลหิตหนา รูปที่ 2.1 แสดงตัวอยางของภาพ

แผนฟลมโลหิตบางและหนา โดยในแผนฟลมโลหิตบางน้ันจะสามารถมองเห็นเม็ดเลือดแดงไดอยาง

ชัดเจน สามารถสังเกตไดวาเซลลของเช้ือมาลาเรียน้ันเขาไปอาศัยอยูในเซลลเม็ดเลือดแดง            

ใน P. falciparum ระยะวงแหวนบางครั้งอาจพบจุดสีแดงอมมวงขนาดใหญเรียกวา Maurer’s dots 

และใน P. vivax มักจะพบจุดสีชมพูขนาดเล็กจํานวนมากเรียกวา Schuffner’s dots แตใน 
เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 

ไม่ว่ากรณีใดๆ ทั้งสิ้น อีกทั้งห้ามมิให้ดัดแปลงเนื้อหา และต้องอ้างอิงถึงเจ้าของเอกสารทุกครั้งที่มีการนำไปใช้ 
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แผนฟลมโลหิตหนาน้ันจะไมสามารถมองเห็นเซลลเม็ดแดงแตอาจพบเศษของเม็ดเลือดแดงอยูรอบๆ 

เช้ือมาลาเรีย ใน P. falciparum ลักษณะของไซโทพลาสซึมอาจพบวาวงแหวนมีลักษณะขาดไม

สมบูรณ ขนาดของเซลลมาลาเรียและเซลลเม็ดเลือดขาวจะมีขนาดเล็กกวาแผนฟลมโลหิตบาง 

โดยสาเหตุที่งานวิจัยสวนใหญเลือกที่จะใชภาพแผนฟลมโลหิตบางในงานวิจัยเน่ืองจากภาพชนิดน้ี

สามารถมองเห็นเซลลเม็ดเลือดแดง เช้ือมาลาเรีย รูปรางของไซโทพลาสซึมไดอยางชัดเจน ซึ่งทําให

สามารถใชคุณสมบัติเหลาน้ีในการแยกเช้ือไดงายกวา แตในการวินิจฉัยในทางการแพทยจะนิยมใช

แผนฟลมโลหิตชนิดหนาเน่ืองจากมีคาใชจายที่ถูกและใชเวลาในการวินิจฉัยนอยกวามาก ดังน้ันใน

วิทยานิพนธน้ีจึงใชภาพถายจากแผนฟลมโลหิตชนิดหนาในการวิจัย โดยเลือกใชภาพจากเช้ือ         

P. falciparum และ P. vivax ซึ่งเปน 2 สายพันธุที่พบวามีการระบาดมากในประเทศไทย โดย

เจาะจงที่ระยะเริ่มตนของเช้ือคือระยะวงแหวน (ring form) ในการวิจัย โดยในระยะน้ีรูปรางของ    

ไซโทพลาสซึมระหวาง 2 สายพันธุจะมีความแตกตางกัน โดยที่สายพันธุ P. falciparum จะปรากฏ

รูปรางของไซโทพลาสซึมเปนลักษณะวงแหวน หรือเสี้ยววงแหวน แตสายพันธุ P. vivax จะมี        

ไซโทพลาสซึมที่มีลักษณะไรรูปรางที่แนนอน เมื่อเจาหนาที่ทําการคัดแยกสายพันธุมาลาเรียโดยใช

กลองจุลทรรศนจะใชความแตกตางของรูปรางไซโทพลาสซึมดังกลาวในการระบุสายพันธุมาลาเรีย  

รูปที่ 2.2 แสดงตัวอยางของเช้ือมาลาเรียจากทั้ง 2 สายพันธุ 

 

 
(ก) 

 
(ข) 

รูปท่ี 2.1 ภาพตัวอยาง (ก) แผนฟลมโลหิตบาง (ข) แผนฟลมโลหิตหนา 
 

 

 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 
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(ก) 

 
(ข) 

รูปท่ี 2.2 ภาพตัวอยางเช้ือ (ก) P. falciparum (ข) P. vivax บนแผนฟลมโลหิตหนา 
 

  งานวิจัยสวนมากจะใชแผนฟลมโลหิตหนาในการตรวจจับการติดเช้ือมาลาเรีย (detection)  

เทาน้ันและใชแผนฟลมโลหิตบางในการจําแนกสายพันธุของเช้ือ ในงานวิจัยที่ใชแผนฟลมโลหิตบางจะ

ใชขอไดเปรียบที่สามารถมองเห็นเซลลเม็ดเลือดแดงในการวิจัย เชน [1] ตรวจจับโครมาตินโดยใช

วิ ธีก ารขยายภาพ (Dilation) และการ เซาะภาพ (Erosion) โดยใชหน วย โคร งสร า ง             

(Element Structure) ที่ขนาดสัมพันธกับขนาดของเซลลเม็ดเลือดแดง ซึ่งใชขอเท็จจริงที่วา       

โครมาตินจะอาศัยอยูในเซลลเม็ดเลือดแดงเทาน้ัน หรือ [2] ตรวจจับโครมาตินโดยใชการเทรสโชลด

หลายระดับ (Multiple thresholding) เน่ืองจากพบวาภายในเซลลเม็ดเลือดแดงที่ติดเช้ือมี              

พื้นที่ที่มีความเขมสีตางกันสามสวน ในการคัดแยกเช้ือมาลาเรียน้ันแผนฟลมโลหิตบางสามารถ  

เลือกใชคุณลักษณะของภาพที่มีคุณภาพมากมาใชในการคัดแยกเชน [3] ระบุเซลลที่ติดเช้ือโดยใช

คุณลักษณะของภาพเชน เฟสของภาพ ความเบ (Skewness) ความโดง (Kustosis) และพลังงาน 

(Energy) รวมกับการใชโครงขายประสาท (Neural network) และซัพพอรตเวกเตอรแมชชีน 

(Support Vector Machine: SVM) โดยผลลัพธที่ไดน้ัน ซัพพอรตเวกเตอรแมชชีนน้ันมีความแมนยํา

มากกวาการใชโครงขายประสาท 20 % [4] จําแนกระยะของเช้ือมาลาเรียในแผนฟลมโลหิตชนิดบาง

โดยใช สีของปรสิต ขนาดของปรสิต และคาทางสถิติรวมกับซัพพอรตเวกเตอรแมชชีน โดยเจาะจง

เฉพาะมาลาเรียเพียงสายพันธุ P. vivax เทาน้ัน [5] จําแนกสายพันธุมาลาเรียในแผนฟลมโลหิตบาง 

โดยใช คุณลักษณะทางเรขาคณิตเชนความกลมของนิวเคลียส  และคุณสมบัติทางลวดลาย       

(texture features) เชนพลังงาน ถูกเลือกเปนคุณลักษณะโดยใชการวิเคราะหองคประกอบหลัก 

(Principal Component Analysis: PCA) โดยผลลัพธในการคัดแยกสายพันธุน้ันข้ึนอยูกับการเลือก

คุณลักษณะของชุดฝก   

นอกจากน้ียังมีงานวิจัยที่ใชแผนฟลมโลหิตหนาในการวิจัยเชน [6] ตรวจจับปรสิตมาลาเรียโดยใชการ

แยกปรสิตออกจากพื้นหลังภาพโดยใชองคประกอบสี Hue และ Saturation จากระบบสี HSV และ

ระบุปรสิตโดยใชเลข Euler โดยงานวิจัยน้ีเจาะจงเฉพาะสายพันธุ P. vivax เทาน้ัน [7] แยกสายพันธุ

มาลาเรียโดยใชความตางของขนาดโครมาตินระหวางสองสายพันธุ โดยมีความถูกตองของการจําแนก

เช้ือที่ 90% สําหรับ P. falciparum และ 75% สําหรับ P. vivax [8] แยกสายพันธุมาลาเรียโดยใช
เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 
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คาทางสถิติเชน คาเฉลี่ย สวนเบี่ยงเบนมาตรฐาน ความเบ ความโดง และเอนโทรป (entropy) เปน

คุณลักษณะและใชการโปรแกรมพันธุกรรม (Genetic programming) ในการจําแนกสายพันธุ  

ตารางที่ 2.1 แสดงผลลัพธการตรวจจับโครมาตินและจําแนกสายพันธุดวยวิธีจากงานวิจัยตางๆ 

 
ตารางท่ี 2.1 ความถูกตองในการตรวจจับโครมาตินและการจําแนกสายพันธุมาลาเรียจากวิธีที่ตางกัน 

ผูวิจัย ชนิด
แผนฟลม 

จุดประสงคงานวิจัย เปอรเซ็นตความถูกตอง 

S. Kareem [1] ชนิดบาง ตรวจจบัโครมาติน N/A 
D. Anggraini [2] ชนิดบาง ตรวจจบัโครมาติน N/A 

A. Shruti [3] ชนิดบาง ตรวจจบัโครมาติน 98.25% สําหรับ SVM 
78.53% สําหรับ Neural 

Network 
S.S. Savakare [4] ชนิดบาง จําแนกระยะเช้ือ 96.42% สําหรับ  P. falciparum 
M.I. Razzak [5] ชนิดบาง จําแนกสายพันธุ                     94.6% สําหรบั  P. falciparum   

และ 92.3 % สําหรับ P. vivax 
K. Chakraborty 

[6] 
ชนิดหนา ตรวจจบัโครมาติน 

 
94.5% สําหรบั P. vivax 

S. Kaewkamnerd 
[7] 

ชนิดหนา จําแนกสายพันธุ                     90% สําหรับ  P. falciparum      
และ 75 % สําหรับ P. vivax 

I. Ketut [8] ชนิดหนา จําแนกสายพันธุ 87.5% สําหรบั  P. falciparum      
และ 78.33 % สําหรับ P. vivax 

 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 

ไม่ว่ากรณีใดๆ ทั้งสิ้น อีกทั้งห้ามมิให้ดัดแปลงเนื้อหา และต้องอ้างอิงถึงเจ้าของเอกสารทุกครั้งที่มีการนำไปใช้ 



 
 

 
บทท่ี  3 

ทฤษฏีที่ใชในวิทยานิพนธ 
 

3.1 พืน้ฐานรูปภาพ 

3.1.1 ภาพขาวดํา 

รูปภาพสามารถแสดงในรูปแบบของฟงกชัน 2 มิติ f(x,y) โดยที่ x และ y คือพิกัด และ f คือ

แอมพลิจูดของ คูพิกัด (x,y) ซึ่งก็คือความเขมสีของภาพที่จุดน้ัน ภาพขาวดําหรือภาพไบนารี (binary 

image) เปนภาพดิจิตอลที่สามารถมีคาความเขมสทีี่เปนไปไดเพียงแคสองคาในแตละพิกเซล คือบิต 0 

สําหรับสีดําและบิต 1 สําหรับสีขาว โดยภาพไบนารีมักถูกใชในการประมวลผลภาพดิจิตอลซึ่งมักถูกใช

เปนมาสคหรือผลลัพธของกระบวนการตางๆ เชนการแบงสวนภาพ (Segmentation) รูปที่ 3.1 แสดง

ตัวอยางของรูปไบนารีซึ่งสีขาวมักถูกใชแทนวัตถุดานหนาและสีดําแทนพื้นหลัง 

 

 

รูปท่ี 3.1 ภาพไบนาร ี
 

3.1.2 ภาพสีเทา 

ภาพสีเทา (Grayscale image) เปนภาพซึ่งประกอบดวยเฉดสีเทาหลายระดับต้ังแต          

สีดําที่คาระดับความเขมตํ่าที่สุดจนถึงสีขาวที่คาระดับความเขมสูงสุด ภาพสีเทาน้ันตางจากภาพ     

ไบนารีเน่ืองจากภาพไบนารีสามารถมีเพียงไดแคสองสีคือขาวกับดําแตภาพสีเทาน้ันสามารถมีความ

เขมเฉดสีไดหลายระดับ โดยภาพสีเทาที่อยูในคลาสขอมูล double จะมีคาความเขมสีอยูในชวง 0-1 

และคลาส uint8 และ uint16 จะมีคาความเขมสีอยูในชวง 0-255 และ 0-65355 ตามลําดับเอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 
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รูปที่ 3.2 เปนตัวอยางของภาพสีเทาซึ่งภายในภาพประกอบดวยสีเทาหลายระดับ 

 

รูปท่ี 3.2 ภาพสีเทา 
 

3.1.3 ระบบสี RGB 

ภาพสีน้ันเกิดจากการรวมกันของภาพสีเทา 2 มิติหลายองคประกอบรวมกันเชน ภาพใน

ระบบสี RGB เกิดจากการรวมกันขององคประกอบสีแดง เขียว และนํ้าเงิน (Red Green Blue) 

จํานวนของบิตที่ถูกใชในการแสดงคาพิกเซลน้ันจะกําหนดคา bit depth ของภาพ RGB เชน แตละ

องคประกอบสีของภาพเปน 8 บิต ดังน้ันภาพน้ันจะเปนแบบ 24 bits depth (ซึ่งโดยทั่วไปแลว

จํานวนบิตในแตละองคประกอบสีจะเทากัน) ในกรณีน้ีภาพน้ีจะสามารถมีสีได (28)3 หรือเทากับ 

16,777,216 สี รูปที่ 3.3 แสดงโมเดลสี RGB ซึ่งประกอบดวยองคประกอบสี Red Green Blue รูปที่ 

3.4 แสดงตัวอยางของภาพในระบบสี RGB ซึ่งหน่ึงพิกเซลของภาพเกิดจากการรวมกันของความเขมสี

จาก 3 องคประกอบ รูปที่ 3.5 แสดงภาพในระบบสี RGB ซึ่งถูกแยกเปน 3 องคประกอบ 
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 รูปท่ี 3.3 โมเดลสี RGB [9] 

 
รูปท่ี 3.4 ตัวอยางภาพในระบบส ีRGB 

  

 
(ก) 

 
(ข) 

 
(ค) 

 
(ง) 

รูปท่ี 3.5 (ก) ภาพจากระบบสี RGB ตนฉบับ  (ข) ภาพในองคประกอบสีแดง  
            (ค) ภาพในองคประกอบสเีขียว  (ง) ภาพในองคประกอบสีนํ้าเงิน  
 เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 
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3.1.4 ระบบสี HSV 

 ระบบสี HSV เปนระบบสีที่ใกลเคียงกับการที่มนุษยบรรยายอารมณของสี ประกอบดวย

องคประกอบ 3 อยางคือ Hue Saturation และ Value โดยในระบบสีของศิลปน  Hue Saturation 

Value จะใกลเคียงกับ Tint Shade และ Tone ตามลําดับ ซึ่งการแปลงจากระบบสี RGB เปนระบบ

สี HSV สามารถทําไดดังสมการที่ (3.1) – (3.8) รูปที่ 3.6 แสดงโมเดลสีระบบ HSV ซึ่งองคประกอบ 

Hue ก็คือมุมรอบวงกลมจะเก็บรายละเอียดของสี เชน ที่มุม 0 องศาจะเปนสีแดง องคประกอบ 

saturation จะเก็บความอิ่มตัวของสี และ Value จะเก็บความเขมของสีเชน ที่ V=0 จะแทนความ

เขมที่มืด และที่ V=1 จะแทนความเขมที่สวาง โดยรูปที่ 3.7 แสดงภาพในระบบสี HSV หลังจากถูก

แปลงจากระบบสี RGB 

max =max(R,G,B)C       (3.1) 

min =min(R,G,B)C        (3.2) 

-[ ] / 6
max- min
G BH

C C
      ; max  = RC  (3.3) 

-[ 2] / 6
max- min
B RH

C C
       ; max  = GC  (3.4) 

-[ 4] / 6
max- min
R GH

C C
       ; max  = BC

 
(3.5) 

0S      ; max  = 0C
 

(3.6) 

max- min[ ]
max

C CS
C


   

; max 0C 
 

(3.7) 

maxV C
 

(3.8) 
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รูปท่ี 3.6 โมเดลสี HSV [10] 
 

(ก) (ข) (ค) (ง) 

รูปท่ี 3.7 (ก) ภาพจากระบบสี RGB ตนฉบับ  (ข) ภาพในองคประกอบ Hue  
            (ค) ภาพในองคประกอบ Saturation  (ง) ภาพในองคประกอบ Value 
 

3.1.5 ระบบสี HSI 

ระบบสี HSI เปนระบบสีซึ่งใกลเคียงกับระบบการมองของมนุษยและเหมาะสมในการ

ประมวลผลมากกวาระบบสี RGB โดยระบบสี HSI ประกอบดวย 3 องคประกอบคือ Hue ซึ่งเก็บ

รายละเอียดองคประกอบสีบริสุทธ์ิของภาพ Saturation เปนองคประกอบที่แสดงวาสีบริสุทธ์ิน้ันถูก

เจือดวยแสงขาวมากนอยแคไหน และ Intensity คือความเขมของภาพหรือระดับสีเทา ดังแสดงใน 

รูปที่ 3.8 ซึ่งการแปลงจากระบบสี RGB เปนระบบสี HSI สามารถทําไดดังสมการที่ (3.9) – (3.12)  

รูปที่ 3.9 แสดงภาพในระบบสี HSI หลังจากถูกแปลงจากระบบสี RGB 
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1
2 1/2

1[( ) ( )]
2cos [ ]

[( ) ( ) ( )]

R G R B
H

R G R B G B


  


    
     ; B G  (3.9) 

1
2 1/2

1[( ) ( )]
2360 cos [ ]

[( ) ( ) ( )]

R G R B
H

R G R B G B


  
 

    
     ; B G  (3.10) 

31 [min( )]
( )

S R G B
R G B

   
 

 (3.11) 

( )
3

R G BI  
  (3.12) 

       

รูปท่ี 3.8 โมเดลสี HSI [11] 

(ก) (ข) (ค) (ง) 

รูปท่ี 3.9 (ก) ภาพจากระบบสี RGB ตนฉบับ  (ข) ภาพในองคประกอบ Hue  
            (ค) ภาพในองคประกอบ Saturation  (ง) ภาพในองคประกอบ Intensity 
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3.2 หลักการประมวลผลภาพเบื้องตน 

3.2.1 การเทรสโชลดดวยคาคงท่ี (Thresholding) 

การเทรสโชลด เปนหน่ึงในวิธีการแยกวัตถุออกจากพื้นหลังของภาพ ตัวอยางเชน             

รูปที่ 3.10(ก) โดยในภาพน้ีมีวงกลม 3 วงปรากฏอยูซึ่งบริเวณเหลาน้ีจะมีความเขมมากกวาพื้นหลัง

ของภาพอยางชัดเจนเปนภาพในองคประกอบสีเขียวของภาพตนฉบับในรูปที่ 3.9(ก) ภาพใน

องคประกอบสีเขียวในระบบ RGB มีฮิสโทแกรม ดังรูปที่ 3.10(ข) ในกรณีน้ีฮิสโทแกรมของภาพจะ

แบงเปน 2 สวน เมื่อตองการแยกวงกลมออกจากพื้นหลังของภาพสามารถใชวิธีการเทรสโชลด      

ฮิสโทแกรมของภาพ โดยการกําหนดคาเทรสโชลดที่เหมาะสม โดยการเทรสโชลดจะเปลี่ยนพิกเซล

ของภาพที่มีคามากกวาหรือเทากับคาเทรสโชลดเปนสีขาวหรือบิต 1 และพิกเซลที่มีคาตํ่ากวาคา     

เทรสโชลดจะถูกเปลี่ยนเปนสีดําหรือบิต 0  รูปที่ 3.11 แสดงตัวอยางของภาพไบนารีซึ่งไดจากการ  

เทรสโชลดดวยคา 0.4 และ 0.8 ตามลําดับ โดยการใชคาเทรสโชลดเปนคาคงที่คาเดียวกันทั้งภาพน้ัน

เรียกวา Global thresholding 

 
 
 

 
 

(ก) 

 

 
 

(ข) 

รูปท่ี 3.10 (ก) ภาพในองคประกอบสเีขียว  (ข) ฮิสโทแกรมในองคประกอบสเีขียว 
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(ก) 

 
(ข) 

รูปท่ี 3.11   (ก) ภาพไบนารีจากคาเทรสโชลดที่ 0.4  (ข) ภาพไบนารีจากคาเทรสโชลดที่ 0.8 
 

3.2.1.1 การคํานวณคาเทรสโชลดแบบ Global thresholding โดยใชวิธีของ 

Gonzalez and Woods [12] 

1. กําหนดคาเทรสโชลดเริ่มตน T ใหเทากับคากึง่กลางระหวางความเขมสีสูงสุดกับ

ความเขมสีตํ่าสุด 

2. ตัดแบงภาพโดยใชคา T โดยผลลัพธน้ันจะแบงพื้นที่ออกเปน 2 กลุม คือ กลุมที่มี

คาความเขมสีมากกวาหรือเทากับคาเทรสโชลด: G1 และอีกกลุมซึ่งมีคาความเขมสีตํ่ากวาคา          

เทรสโชลด: G2   

3. คํานวณคาความเขมสีเฉลี่ยของทั้งสองกลุม โดยกลุม G1 จะไดความเขมสี µ1  

กลุม G2 จะไดความเขมสี µ2 

4.คํานวณคาเทรสโชลดคาใหม Tnew = (µ1 +µ2)/2 

วนซ้ําข้ันตอน 2-4 จนกวาความแตกตางระหวาง T กับ Tnew จะตํ่ากวาคาพารามิเตอรที่เรา   

กําหนดไว  

โดยคาเทรสโชลดแบบ Global thresholding ที่ไดจากวิธีของ Gonzalez and Woods น้ัน

เหมาะสมกับภาพที่มีฮิสโทแกรมแบบสองกลุม (bi-mode) เชนในรูปที่ 3.12 ซึ่งคาเทรสโชลด (เสนสี

แดง) จะแบงทั้งสองกลุมออกจากกันอยางชัดเจน โดยรูปที่ 3.13 แสดงรูปในองคประกอบ Intensity 

จากระบบโมเดลสี HSI กอนและหลังการเทรสโชลด กําหนดใหพิกเซลพื้นหลังของภาพที่มีคาความเขม

สีมากกวาคาเทรสโชลดมีคาเปน 0 หรือสีดํา  
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รูปท่ี 3.12 ฮิสโทแกรมขององคประกอบ Intensity และคาเทรสโชลดจากวิธีของ             
              Gonzalez and Woods (เสนสีแดง) 
 

 
(ก) 

 
(ข) 

รูปท่ี 3.13  (ก) ภาพกอนการเทรสโชลด (ข) ภาพหลังการเทรสโชลดดวยวิธีของ                    
               Gonzalez and Woods 
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3.2.1.2 การคํานวณคาเทรสโชลดแบบ Global thresholding โดยใชวิธีของ  Otsu 

วิธีของ Otsu [13] เปนวิธีหาคาเทรสโชลดซึ่งมีสมมุติฐานวาภาพน้ันประกอบดวย    

2 คลาสคือสวนของวัตถุพื้นหนา (foreground) และอีกสวนคือพื้นหลัง (background) โดยคา      

เทรสโชลดที่ไดจากวิธีน้ีจะเปนคาเทรสโชลดที่ทําใหคาความแตกตางระหวางสองคลาสมีคามากที่สุด 

การคํานวณในวิธีน้ีเริ่มตนโดย 

1. คํานวณฟงกชันความหนาแนนของความนาจะเปนแบบดีสครีตของฮิสโทแกรมจากสมการ 

ที่ (3.13)  

( )  q
r q

n
P r

n
      q = 0, 1, …, L-1 (3.13) 

 โดยที่ n คือจํานวนพิกเซลของทั้งรูป nq คือจํานวนพิกเซลที่มีความเขมสีเทากับ rq และ L 

คือจํานวนความเขมสีทั้งหมดที่เปนไปไดของรูป 

จากน้ันจะเลือกคาเทรสโชลด k ที่ใหคาความตางระหวางสองคลาส Q2
B สูงที่สุด โดย Q2

B คํานวณได

จากสมการที่ (3.14) 

2 2 2
B 0 0 1 1Q  ( ) ( )T T          (3.14) 

โดยที่ 0 1  0  1  T  สามารถคํานวณไดจากสมการที่ (3.15)-(3.19) 
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1
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q q
q
qP r 
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q q
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qP r 




  (3.18) 

1

0
( )

L

q qT
q
qP r




  (3.19) 

โดยคา Global threshold ที่ไดจากวิธีของ Otsu น้ันเหมาะสมกับภาพทีฮ่ิสโทแกรมไมไดแบงเปน

สองกลุมอยางชัดเจน เชนในรูปที่ 3.14 ซึ่งคาเทรสโชลด (เสนสีแดง) จะแบงสองคลาสของภาพออก

จากกัน โดยรปูที่ 3.15 แสดงภาพในองคประกอบ Hue จากระบบโมเดลสี HSI กอนและหลัง        

เทรสโชลด โดยข้ันตอนน้ีกําหนดใหพิกเซลพื้นหลงัของภาพที่มีคาความเขมสีมากกวาคาเทรสโชลดมี

คาเปน 0 หรือสีดําเพื่อใหสามารถแยกพื้นหลงัของภาพไดสะดวก 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 

ไม่ว่ากรณีใดๆ ทั้งสิ้น อีกทั้งห้ามมิให้ดัดแปลงเนื้อหา และต้องอ้างอิงถึงเจ้าของเอกสารทุกครั้งที่มีการนำไปใช้ 
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รูปท่ี 3.14 ฮิสโทแกรมขององคประกอบ Hue และคาเทรสโชลดจากวิธีของ Otsu 

 

 
(ก) 

 
(ข) 

รูปท่ี 3.15 (ก) ภาพองคประกอบ Hue กอนการเทรสโชลดดวยวิธีการของ Otsu 
              (ข) ภาพองคประกอบ Hue หลังการเทรสโชลดดวยวิธีการของ Otsu 

 
รูปที่ 3.16(ก) แสดงภาพในองคประกอบสี Intensity ซึ่งมีฮิสโทแกรมแบบสองกลุม (bi-mode) โดย

รูปที่ 3.16 (ข-ค) คือภาพที่ผานกระบวนการเทรสโชลดแบบ Global thresholding ดวยวิธีของ 

Gonzalez and woods และวิธีของ Otsu ตามลําดับ ซึ่งผลลัพธที่ไดออกมาใกลเคียงกันคือวัตถุถูก

แยกออกจากพื้นหลังโดยที่ไมมีสิ่งเจือปน 
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(ก) 

 
(ข) 

 
(ค) 

รูปท่ี 3.16 ภาพที่มีฮิสโทแกรมแบบสองกลุม (bi-mode) (ก) กอนการเทรสโชลด (ข) หลังการ               
              เทรสโชลดดวยวิธีการของ Gonzalez and woods  (ค) หลังการเทรสโชลดดวยวิธีการ   
              ของ Otsu 
 
รูปที่ 3.17(ก) แสดงภาพในองคประกอบสี Intensity ซึ่งมีฮิสโทแกรมแบบไมเปนสองกลุม โดย                 

รูปที่ 3.16 (ข-ค) คือภาพที่ผานกระบวนการเทรสโชลดดวยวิธีของ Gonzalez and woods และวิธี

ของ Otsu ตามลําดับ ซึ่งผลลัพธที่ไดออกมาแตกตางกัน โดยภาพที่ไดจากวิธีของ Gonzalez and 

woods มีสิ่งเจือปนมากกวาภาพที่ไดจากวิธีของ Otsu ดังน้ันภาพที่ไมไดมีฮิสโทแกรมแบบสองกลุม

จึงควรใชการเทรสโชลดดวยวิธีของ Otsu  

 

 
(ก) 

 
(ข) 

 
(ค) 

รูปท่ี 3.17 ภาพที่มีฮิสโทแกรมแบบไมเปนสองกลุม (ก) กอนการเทรสโชลด (ข) หลังการเทรสโชลด   
              ดวยวิธีการของ Gonzalez and woods  (ค) หลังการเทรสโชลดดวยวิธีการของ Otsu 
 

3.2.2 การขยายวัตถุ (Dilation) 

 กอนที่จะอธิบายกระบวนการขยายวัตถุผูวิจัยจะอธิบายความหมายของคําวามอรโฟโลยี   

(Morphology) [14] เพื่อใหผูอานมีความเขาใจเกี่ยวกับการประมวลผลภาพที่เกี่ยวของกับรูปรางของ

วัตถุในภาพ มอรโฟโลยีน้ันถูกอธิบายโดยใชทฤษฏีของเซต ซึ่งเซตในทางมอรโฟโลยีคือรูปรางของวัตถุ

ในภาพ สําหรับภาพไบนารีน้ันเซตจะเปนสมาชิกของสเปซ 2 มิติ (Z2) โดยที่แตละสมาชิกของเซตคือ

เวกเตอร 2 มิติซึ่งเปนพิกัด (x,y) ของพิกเซลสีขาวซึ่งเปนบิต 1 ในภาพ โดยกระบวนการตางๆ ของ

มอรโฟโลยีที่ถูกใชในวิทยานิพนธน้ีมีคําจํากัดความดังน้ี เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 
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กําหนดให A และ B เปนเซตในสเปซ 2 มิติ (Z2) ซึ่งมีองคประกอบ (a1,a2) และ (b1,b2) ตามลําดับ 

การเคลื่อนยาย (Translation) ของ A ดวยระยะ x=(x1,x2) สามารถเขียนในทางคณิตศาสตรไดดัง

สมการ (3.20) 

x(A) ={c / c = a + x,      a A}   (3.20) 
การสะทอน (Reflection) ของ A เขียนในทางคณิตศาสตรไดดังสมการที่ (3.21) 

^
A={ x/ x =  - a ,      a A}   (3.21) 

คอมพลิเมนท (Complement) ของ B เขียนในทางคณิตศาสตรไดดังสมการที่ (3.22) 

cB ={ x / x   B}   (3.22) 

กระบวนการขยายวัตถุเปนกระบวนการสําหรับทําใหวัตถุมีขนาดใหญ ข้ึน โดยลักษณะและ     

ขอบเขตของบริเวณที่ถูกขยายจะถูกกําหนดโดยหนวยโครงสราง (Structuring element) ซึ่งสามารถ

กําหนดไดหลายขนาดและหลายรูปรางเชน ขนมเปยกปูน (Diamond) จาน (Disk) เสนตรง (Line)        

แปดเหลี่ยม (Octagon) สี่เหลี่ยมผืนผา (Rectangular) และสี่เหลี่ยมจตุรัส (Square) โดย           

รูปที่ 3.18(ก) แสดงตัวอยางของภาพไบนารีที่มีวัตถุรูปทรงสี่เหลี่ยมผืนผา (บริเวณสีสม) และ         

รูปที่ 3.18(ข) แสดงตัวอยางของหนวยโครงสรางซึ่งมีลักษณะเปนเสนตรงเอียงยาว 5 พิกเซล         

รูปที่ 3.18(ค) แสดงข้ันตอนการทํางานของกระบวนการขยายซึ่งจะเริ่มตนที่สมาชิกแรกของภาพ     

ไบนารีไปจนถึงสมาชิกสุดทาย รูปที่ 3.18(ง) แสดงผลลัพธของกระบวนการขยายซึ่งภาพไบนารีมี

ขนาดที่ใหญข้ึนซึ่งบริเวณที่เปนสีสมคือภาพไบนารีเดิมและบริเวณสีเขียวคือสวนที่เพิ่มข้ึนมาจาก

กระบวนการขยาย ซึ่งจะเห็นวารูปรางและขนาดของหนวยโครงสรางมีผลตอผลลัพธของกระบวนการ

ขยาย  

โดยสามารถอธิบายกระบวนการขยายในทางคณิตศาสตรไดจากสมการที่ (3.23) โดยที ่ A คือภาพ    

ไบนารี และ B คือหนวยโครงสราง 

^
A B = { z|(B) A  }z    (3.23) 

สามารถอธิบายไดวา ผลลัพธการขยาย A ดวย B คือเซตของระยะที่ x เคลื่อนทีท่ั้งหมดโดยที่ A และ 
^
B มีการซอนทบักันอยางนอยหน่ึงสมาชิกที่ไมเปนศูนย 

สามารถอธิบายไดอีกนัยนึงวา การขยายคือการเคลื่อนยายจุดกําเนิดของหนวยโครงสรางผานบริเวณ

ของภาพไบนารีและตรวจสอบวาบริเวณใหนของภาพไบนารีที่จุดกําเนิดหนวยโครงสรางซอนทับกับ

พื้นหนาของภาพ (พิกเซลที่มีคาเปนบิต 1) โดยในภาพผลลัพธน้ัน ตําแหนงที่มีคาเปนพิกเซลเปนบิต 1 

คือบริเวณที่จุดกําเนิดของหนวยโครงสรางซอนทับกับพื้นหนาของภาพไบนารีอยางนอย 1 พิกเซล 
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0 0 0 0 0 0 0 0 0 
0 0 0 0 0 0 0 0 0 
0 0 0 0 0 0 0 0 0 
0 1 1 1 1 1 1 1 0 
0 1 1 1 1 1 1 1 0 
0 1 1 1 1 1 1 1 0 
0 0 0 0 0 0 0 0 0 
0 0 0 0 0 0 0 0 0 
0 0 0 0 0 0 0 0 0 

(ก) 

0 0 0 0 0 0 0 
0 0 0 0 0 0 0 
0 0 0 0 0 1 0 
0 0 0 0 1 0 0 
0 0 0 1 0 0 0 
0 0 1 0 0 0 0 
0 1 0 0 0 0 0 
0 0 0 0 0 0 0 
0 0 0 0 0 0 0 

(ข) 
  

0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
0 0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 
0 0 0 0 1 0 0 0 0 0 0 
0 0 0 1 1 1 1 1 1 1 0 
0 0 1 1 1 1 1 1 1 1 0 
0 1 0 1 1 1 1 1 1 1 0 
0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

 
(ค) 

0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
0 0 0 0 0 1 1 1 1 1 1 1 0 
0 0 0 0 1 1 1 1 1 1 1 1 0 
0 0 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 
0 0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 0 
0 1 1 1 1 1 1 1 1 1 0 0 0 
0 1 1 1 1 1 1 1 1 0 0 0 0 
0 1 1 1 1 1 1 1 0 0 0 0 0 
0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 
0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 0 

(ง) 
รูปท่ี 3.18 (ก) ตัวอยางภาพไบนาร ี(ข) ตัวอยางหนวยโครงสราง (ค) กระบวนการขยายทีส่มาชิกแรก    
              (ง) ผลลัพธของกระบวนการขยาย 
 

3.2.3 การเซาะภาพ (Erosion) 

การเซาะภาพคือกระบวนการทําใหวัตถุในรูปไบนารีบางลงหรือเล็กลง เชนเดียวกับ

กระบวนการขยาย ลักษณะและขอบเขตของบริเวณที่ถูกยอลงจะถูกกําหนดโดยหนวยโครงสราง โดย

รูปที่ 3.19(ก) แสดงตัวอยางของรูปไบนารีที่มีวัตถุรูปทรงสี่เหลี่ยมผืนผา (บริเวณสีสม) และ           

รูปที่ 3.19(ข) แสดงตัวอยางของหนวยโครงสรางซึ่งมีลักษณะเปนเสนตรงยาว 3 พิกเซล รูปที่ 3.19(ค) 

แสดงข้ันตอนการทํางานของกระบวนการเซาะภาพซึ่งจะเริ่มตนที่สมาชิกแรกของภาพไบนารีไปจนถึง

สมาชิกสุดทาย รูปที่ 3.19(ง) แสดงผลลัพธของกระบวนการเซาะภาพ ซึ่งจะเห็นวารูปรางและขนาด

ของหนวยโครงสรางมีผลตอผลลัพธของกระบวนการเซาะภาพเชนเดียวกับกระบวนการขยายภาพ 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 
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กระบวนการเซาะภาพสามารถอธิบายในทางคณิตศาสตรไดจากสมการที่ (3.24) โดยที่ A คือภาพ    

ไบนารี และ B คือหนวยโครงสราง 

cA B = { z | (B) A  }z Θ  (3.24) 
สามารถอธิบายไดวา ผลลัพธการเซาะ A ดวย B คือเซตของจุด X ทุกจุดที่ซึ่งการเคลื่อนยาย B ดวย

ระยะ X อยูภายใน A สามารถอธิบายอีกนัยนึงวา การเซาะภาพคือการเคลื่อนยายจุดกําเนิดของ

หนวยโครงสรางผานบริเวณของภาพไบนารีและตรวจสอบวาบริเวณไหนของภาพไบนารีที่หนวย

โครงสรางซอนทับพอดีกับพื้นหนาของรูปภาพ โดยในภาพผลลัพธน้ัน ตําแหนงที่มีคาพิกเซลเปนบิต 1 

คือตําแหนงที่ทุกสมาชิกของหนวยโครงสรางซอนทับพอดีกับพื้นหนาของภาพไมมีบริเวณที่เหลื่อมล้ํา

ออกมา 

 

0 0 0 0 0 0 0 0 0 
0 0 0 0 0 0 0 0 0 
0 0 0 0 0 0 0 0 0 
0 1 1 1 1 1 1 1 0 
0 1 1 1 1 1 1 1 0 
0 1 1 1 1 1 1 1 0 
0 0 0 0 0 0 0 0 0 
0 0 0 0 0 0 0 0 0 
0 0 0 0 0 0 0 0 0 

(ก) 

0 0 0 0 0 
0 0 0 0 0 
0 0 0 0 0 
0 0 1 0 0 
0 0 1 0 0 
0 0 1 0 0 
0 0 0 0 0 
0 0 0 0 0 
0 0 0 0 0 

(ข) 
  

0 0 0 0 0 0 0 0 0 
0 0 0 0 0 0 0 0 0 
0 1 0 0 0 0 0 0 0 
0 1 1 1 1 1 1 1 0 
0 1 1 1 1 1 1 1 0 
0 1 1 1 1 1 1 1 0 
0 0 0 0 0 0 0 0 0 
0 0 0 0 0 0 0 0 0 
0 0 0 0 0 0 0 0 0 

(ค) 

0 0 0 0 0 0 0 0 0 
0 0 0 0 0 0 0 0 0 
0 0 0 0 0 0 0 0 0 
0 0 0 0 0 0 0 0 0 
0 1 1 1 1 1 1 1 0 
0 0 0 0 0 0 0 0 0 
0 0 0 0 0 0 0 0 0 
0 0 0 0 0 0 0 0 0 
0 0 0 0 0 0 0 0 0 

(ง) 
รูปท่ี 3.19 (ก) ตัวอยางภาพไบนาร ี(ข) ตัวอยางหนวยโครงสราง (ค) กระบวนการเซาะภาพที่     
              สมาชิกแรก  (ง) ผลลัพธของกระบวนการเซาะภาพ 
 

 
เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 

ไม่ว่ากรณีใดๆ ทั้งสิ้น อีกทั้งห้ามมิให้ดัดแปลงเนื้อหา และต้องอ้างอิงถึงเจ้าของเอกสารทุกครั้งที่มีการนำไปใช้ 
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3.2.4 การเปดภาพ (Opening) 

การเปดภาพคือกระบวนการที่ใชในการกําจัดวัตถุขนาดเล็กออกจากภาพไบนารีโดยใชวิธีการ

เซาะภาพและตามดวยขยายภาพอีกครั้งโดยใชหนวยโครงสรางเดียวกัน โดยรูปที่ 3.20 แสดงตัวอยาง

ของกระบวนการเปดภาพโดยภาพดานซายคือภาพไบนารีซึ่งประกอบดวยวัตถุทรงกลมและเสนตรง

ขนาดบางจํานวนมาก หากตองการจะกําจัดเสนตรงออกจากภาพสามารถเลือกใชหนวยโครงสราง 

ทรงกลมที่มีขนาดใหญกวาความหนาของเสนตรงแตเล็กกวาวัตถุทรงกลม ทําใหรูปผลลัพธน้ันเสนตรง

จํานวนมากถูกกําจัดออกไปเหลือแตเพียงวัตถุทรงกลมเทาน้ัน กระบวนการเปดภาพสามารถเขียนใน

รูปสมการทางคณิตศาสตรไดดังสมการที่ (3.25) 

A B = (A B )  B Θ  (3.25) 
  

 
(ก) 

 
(ข) 

รูปท่ี 3.20 (ก) ภาพไบนารีตนฉบบั  (ข) ภาพไบนารีหลงัจากผานกระบวนการเปดภาพ 
 

3.2.5 การเติมเต็มบริเวณ (Hole filling) 

กระบวนการเติมเต็มบริเวณ (Hole filling) ในภาพไบนารีน้ันจะตองใชกระบวนการฟนฟู 

มอรโฟโล ยี (Morphological reconstruction) ซึ่ ง เปนกระบวนการแปลงมอรโฟโล ยี 

(Morphological transformation) โดยกระบวนการน้ีจะตองกําหนดพารามิเตอรเหลาน้ีใหเหมาะสม

ซึ่งประกอบดวย 

1) มาสคซึ่งควบคุมการแปลง (Transformation)  

2) มารคเกอรซึ่งเปนจุดเริ่มตนการแปลง  

3) หนวยโครงสราง  

โดยรูปไบนารีตัวอยาง: f(x,y) ที่มีชองวางภายในน้ันถูกแสดงในรูปที่ 3.21(ก)  

สําหรับกระบวนการเติมเต็มบริเวณน้ันจะตองกําหนดมาสคและมารคเกอรดังน้ี 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 

ไม่ว่ากรณีใดๆ ทั้งสิ้น อีกทั้งห้ามมิให้ดัดแปลงเนื้อหา และต้องอ้างอิงถึงเจ้าของเอกสารทุกครั้งที่มีการนำไปใช้ 
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มาสค: g เปนภาพเนกะทีฟของภาพไบนารีซึ่งแสดงในรูปที่ 3.21(ข) 

มารคเกอร: fm เปนบิต 0 ทั้งหมดยกเวนบริเวณขอบของภาพซึ่งมีคาเปน 1-f(x,y) ดังแสดงใน        
รูปที่ 3.22(ก) 

หนวยโครงสราง: B มีรูปรางดังแสดงในรูปที่ 3.22(ข) 

เมื่อกําหนดแลวจึงเริ่มกระบวนการฟนฟูมอรโฟโลยี ซึ่งตองทําซ้ําดังข้ันตอนดานลาง 

1. กําหนด h1 ใหเปนมารคเกอร fm 

2. คํานวณ  hk+1 = (hk    B)  g 

ทําซ้ําขอ 2 ไปเรื่อยจนกระทั่ง  hk+1 = hk  จึงหยุด (ดูรูปที่ 3.22 และ 3.23 ประกอบ) 

จากรูปที่ 3.23(ก) และ (ข) จะเห็นวา h4= h3  ซึ่งตรงกับขอกําหนด hk+1 = hk  จึงนํา h4 มาผาน

กระบวนการคอมพลิเมนท ไดรูปผลลัพธซึ่งถูกแสดงในรูปที่ 3.23(ค) ซึ่งจะเห็นวาชองวางภายในรูป     

ไบนารีไดถูกเติมแลว 

 

0 0 0 0 0 0 0 0 
0 0 1 1 0 0 0 0 
0 1 0 0 1 0 0 0 
0 1 0 0 1 0 0 0 
0 0 1 0 1 0 0 0 
0 0 1 0 1 0 0 0 
0 1 0 0 0 1 0 0 
0 1 0 0 0 1 0 0 
0 1 1 1 1 0 0 0 
0 0 0 0 0 0 0 0 

(ก) 

1 1 1 1 1 1 1 1 
1 1 0 0 1 1 1 1 
1 0 1 1 0 1 1 1 
1 0 1 1 0 1 1 1 
1 1 0 1 0 1 1 1 
1 1 0 1 0 1 1 1 
1 0 1 1 1 0 1 1 
1 0 1 1 1 0 1 1 
1 0 0 0 0 1 1 1 
1 1 1 1 1 1 1 1 

(ข) 
รูปท่ี 3.21 (ก) รูปไบนารีตนฉบับ (ข) มาสค 

 

 

 

 

 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 

ไม่ว่ากรณีใดๆ ทั้งสิ้น อีกทั้งห้ามมิให้ดัดแปลงเนื้อหา และต้องอ้างอิงถึงเจ้าของเอกสารทุกครั้งที่มีการนำไปใช้ 
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1 1 1 1 1 1 1 1 
1 0 0 0 0 0 0 1 
1 0 0 0 0 0 0 1 
1 0 0 0 0 0 0 1 
1 0 0 0 0 0 0 1 
1 0 0 0 0 0 0 1 
1 0 0 0 0 0 0 1 
1 0 0 0 0 0 0 1 
1 0 0 0 0 0 0 1 
1 1 1 1 1 1 1 1 

(ก) 
 

 
 
 
 
 

0 1 0 
1 1 1 
0 1 0 

 
 

(ข) 

1 1 1 1 1 1 1 1 
1 0 0 0 0 0 0 1 
1 0 0 0 0 0 0 1 
1 0 0 0 0 0 0 1 
1 0 0 0 0 0 0 1 
1 0 0 0 0 0 0 1 
1 0 0 0 0 0 0 1 
1 0 0 0 0 0 0 1 
1 0 0 0 0 0 0 1 
1 1 1 1 1 1 1 1 

(ค) 

1 1 1 1 1 1 1 1 
1 1 0 0 1 1 1 1 
1 0 0 0 0 0 1 1 
1 0 0 0 0 0 1 1 
1 1 0 0 0 0 1 1 
1 1 0 0 0 0 1 1 
1 0 0 0 0 0 1 1 
1 0 0 0 0 0 1 1 
1 0 0 0 0 1 1 1 
1 1 1 1 1 1 1 1 

(ง) 
รูปท่ี 3.22 (ก) มารคเกอร  (ข) หนวยโครงสราง (ค) h1 (ง) h2 

 

 

 

 

 

 

 

 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 

ไม่ว่ากรณีใดๆ ทั้งสิ้น อีกทั้งห้ามมิให้ดัดแปลงเนื้อหา และต้องอ้างอิงถึงเจ้าของเอกสารทุกครั้งที่มีการนำไปใช้ 
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1 1 1 1 1 1 1 1 
1 1 0 0 1 1 1 1 
1 0 0 0 0 1 1 1 
1 0 0 0 0 1 1 1 
1 1 0 0 0 1 1 1 
1 1 0 0 0 1 1 1 
1 0 0 0 0 0 1 1 
1 0 0 0 0 0 1 1 
1 0 0 0 0 1 1 1 
1 1 1 1 1 1 1 1 

(ก) 

1 1 1 1 1 1 1 1 
1 1 0 0 1 1 1 1 
1 0 0 0 0 1 1 1 
1 0 0 0 0 1 1 1 
1 1 0 0 0 1 1 1 
1 1 0 0 0 1 1 1 
1 0 0 0 0 0 1 1 
1 0 0 0 0 0 1 1 
1 0 0 0 0 1 1 1 
1 1 1 1 1 1 1 1 

(ข) 
 

0 0 0 0 0 0 0 
0 0 1 1 0 0 0 0 
0 1 1 1 1 0 0 0 
0 1 1 1 1 0 0 0 
0 0 1 1 1 0 0 0 
0 0 1 1 1 0 0 0 
0 1 1 1 1 1 0 0 
0 1 1 1 1 1 0 0 
0 1 1 1 1 0 0 0 
0 0 0 0 0 0 0 0 

(ค) 
รูปท่ี 3.23  (ก) h3 (ข) h4 (ค) รูปไบนารีหลังจากถูกเติมเต็มบริเวณ 

 

3.2.6 การกําจัดวัตถุบริเวณขอบภาพ (Clearing border objects) 

กระบวนการกําจัดวัตถุบริเวณขอบภาพในภาพไบนารีน้ันจะตองใชกระบวนการฟนฟู      

มอรโฟโลยีเชนเดียวกับกระบวนการเติมเต็มบริเวณ  

โดยรูปไบนารีตัวอยาง: f(x,y) ที่มีวัตถุบริเวณขอบของภาพน้ันถูกแสดงในรูปที่ 3.24(ก)  

สําหรับกระบวนการกําจัดวัตถุบริเวณขอบภาพน้ันจะตองกําหนดมาสคและมารคเกอรดังน้ี 

มาสค: g คือภาพไบนารีตนฉบับซึ่งแสดงในรูปที่ 3.24(ข) 

มารคเกอร: fm เปนบิต 0 ทั้งหมดยกเวนบริเวณขอบของภาพซึ่งมีคาเปน f(x,y) ถูกแสดงใน          
รูปที่ 3.24(ค) 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 

ไม่ว่ากรณีใดๆ ทั้งสิ้น อีกทั้งห้ามมิให้ดัดแปลงเนื้อหา และต้องอ้างอิงถึงเจ้าของเอกสารทุกครั้งที่มีการนำไปใช้ 
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หนวยโครงสราง: B น้ันมีรูปรางดังแสดงในรูปที่ 3.24(ง) 

เมื่อกําหนดแลวจึงเริ่มกระบวนการฟนฟูมอรโฟโลยี 

จากรูปที่ 3.25(ค) และ (ง) จะเห็นวา h4= h3  ซึ่งตรงกับขอกําหนด hk+1 = hk   

จึงนํา f(x,y)-h4 ไดรูปผลลัพธซึ่งถูกแสดงในรูปที่ 3.26 ซึ่งจะเห็นวาวัตถุที่ขอบของภาพไดถูกกําจัดแลว 

 

0 0 0 0 0 0 1 1 
0 1 1 1 0 0 1 1 
0 1 0 1 0 0 0 0 
0 1 0 1 0 0 0 0 
0 1 0 1 0 0 0 0 
0 1 0 1 0 0 0 0 
0 1 0 1 0 0 0 0 
0 1 0 1 0 0 0 1 
0 1 1 1 0 1 1 0 
0 0 0 0 0 1 0 0 

(ก) 

0 0 0 0 0 0 1 1 
0 1 1 1 0 0 1 1 
0 1 0 1 0 0 0 0 
0 1 0 1 0 0 0 0 
0 1 0 1 0 0 0 0 
0 1 0 1 0 0 0 0 
0 1 0 1 0 0 0 0 
0 1 0 1 0 0 0 1 
0 1 1 1 0 1 1 0 
0 0 0 0 0 1 0 0 

(ข) 

0 0 0 0 0 0 1 1 
0 0 0 0 0 0 0 1 
0 0 0 0 0 0 0 0 
0 0 0 0 0 0 0 0 
0 0 0 0 0 0 0 0 
0 0 0 0 0 0 0 0 
0 0 0 0 0 0 0 0 
0 0 0 0 0 0 0 1 
0 0 0 0 0 0 0 0 
0 0 0 0 0 1 0 0 

(ค) 

 
 
 
 

0 1 0 
1 1 1 
0 1 0 

 
 
 

(ง) 

รูปท่ี 3.24 (ก) รูปไบนารีตนฉบับ (ข) มาสค (ค) มารคเกอร (ง) หนวยโครงสราง 
 

 

 

 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 

ไม่ว่ากรณีใดๆ ทั้งสิ้น อีกทั้งห้ามมิให้ดัดแปลงเนื้อหา และต้องอ้างอิงถึงเจ้าของเอกสารทุกครั้งที่มีการนำไปใช้ 
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0 0 0 0 0 0 1 1 
0 0 0 0 0 0 0 1 
0 0 0 0 0 0 0 0 
0 0 0 0 0 0 0 0 
0 0 0 0 0 0 0 0 
0 0 0 0 0 0 0 0 
0 0 0 0 0 0 0 0 
0 0 0 0 0 0 0 1 
0 0 0 0 0 0 0 0 
0 0 0 0 0 1 0 0 

(ก) 

0 0 0 0 0 0 1 1 
0 0 0 0 0 0 1 1 
0 0 0 0 0 0 0 0 
0 0 0 0 0 0 0 0 
0 0 0 0 0 0 0 0 
0 0 0 0 0 0 0 0 
0 0 0 0 0 0 0 0 
0 0 0 0 0 0 0 1 
0 0 0 0 0 1 0 0 
0 0 0 0 0 1 0 0 

(ข) 

0 0 0 0 0 0 1 1 
0 0 0 0 0 0 1 1 
0 0 0 0 0 0 0 0 
0 0 0 0 0 0 0 0 
0 0 0 0 0 0 0 0 
0 0 0 0 0 0 0 0 
0 0 0 0 0 0 0 0 
0 0 0 0 0 0 0 1 
0 0 0 0 0 1 1 0 
0 0 0 0 0 1 0 0 

(ค) 

0 0 0 0 0 0 1 1 
0 0 0 0 0 0 1 1 
0 0 0 0 0 0 0 0 
0 0 0 0 0 0 0 0 
0 0 0 0 0 0 0 0 
0 0 0 0 0 0 0 0 
0 0 0 0 0 0 0 0 
0 0 0 0 0 0 0 1 
0 0 0 0 0 1 1 0 
0 0 0 0 0 1 0 0 

(ง) 
รูปท่ี 3.25 (ก) h1 (ข) h2 (ค) h3 (ง) h4 

 

0 0 0 0 0 0 0 0 
0 1 1 1 0 0 0 0 
0 1 0 1 0 0 0 0 
0 1 0 1 0 0 0 0 
0 1 0 1 0 0 0 0 
0 1 0 1 0 0 0 0 
0 1 0 1 0 0 0 0 
0 1 0 1 0 0 0 0 
0 1 1 1 0 0 0 0 
0 0 0 0 0 0 0 0 

 

รูปท่ี 3.26 รูปไบนารีหลังกําจัดวัตถุบรเิวณขอบภาพ  
 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 

ไม่ว่ากรณีใดๆ ทั้งสิ้น อีกทั้งห้ามมิให้ดัดแปลงเนื้อหา และต้องอ้างอิงถึงเจ้าของเอกสารทุกครั้งที่มีการนำไปใช้ 



31 
 

3.3 การคํานวณคาทางสถิติของภาพ 

ในงานวิทยานิพนธน้ีไดใชคาทางสถิติของภาพ 5 แบบไดแก คาเฉลี่ย (µ) สวนเบี่ยงเบน

มาตรฐาน (σ) ความเบ (K) ความโดง (γ ) และเอนโทรป (E) ในการจําแนกสายพันธุมาลาเรียซึ่ง

คํานวณแยกกันจากองคประกอบ 4 องคประกอบสี โดยแตละองคประกอบสีสามารถคํานวณคาสถิติ

เหลาน้ีไดดังรายละเอียดในหัวขอยอยถัดไป  

 
3.3.1 คาเฉลี่ย (Mean) 

คาเฉลี่ยน้ันเปนคาที่แสดงวาความเขมสีสวนใหญของภาพน้ันอยูที่คาความเขมเทาไร โดย   

แตละองคประกอบสีสามารถคํานวณคาเฉลี่ยไดจากสมการที่ (3.26) โดยที่ xi คือคาพิกเซลที่ i ของรูป

และ n คือจํานวนพิกเซลทั้งหมดของรูป โดยระบบภาพสีเทาน้ันสีโทนสวางจะมีคาความเขมสูง สีโทน

มืดจะมีคาความเขมตํ่า ตัวอยางรูปที่ 3.27(ก) เปนภาพโทนมืดจะมีคาเฉลี่ยความเขมสีเทากับ 0.3 ซึ่ง

ฮิสโทแกรมของภาพน้ีซึ่งถูกแสดงในรูปที่ 3.27(ข) แสดงใหเห็นวาคาความเขมสวนใหญอยูที่ชวงความ

เขมเทากับ 0.3 แตกตางจากรูปที่ 3.28(ก) ซึ่งเปนภาพโทนสวางจะมีคาเฉลี่ยความเขมสีเทากับ 0.7 

ซึ่งฮิสโทแกรมของภาพน้ีซึ่งถูกแสดงในรูปที่ 3.28(ข) แสดงใหเห็นวาคาความเขมสวนใหญอยูที่ชวง

ความเขมเทากับ 0.7  

1

1 (Z) =
n

i
i

µ x
n 
  (3.26) 

 
 

 
 
 

(ก) 

 

 
(ข) 

รูปท่ี 3.27 (ก) ภาพโทนมืด (ข) ฮิสโทแกรมของภาพโทนมืด 
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(ก) (ข) 
รูปท่ี 3.28 (ก) ภาพโทนสวาง (ข) ฮิสโทแกรมของภาพโทนสวาง 

 

3.3.2 สวนเบ่ียงเบนมาตรฐาน (Standard deviation) 

สวนเบี่ยงเบนมาตรฐานน้ันเปนคาที่แสดงวาความเขมสีของภาพมีการกระจายจากคาเฉลี่ย

มากนอยแคไหน คํานวณไดตามสมการที่ (3.27) ตัวอยางรูปที่ 3.29(ก) เปนภาพที่ประกอบไปดวย

ความเขมสีหลายระดับที่กระจายตัวในชวงแคบๆ จะมีคาสวนเบี่ยงเบนความเขมสีเทากับ 0.1 ซึ่ง    

ฮิสโทแกรมของภาพน้ีซึ่งถูกแสดงในรูปที่ 3.29(ข) แสดงใหเห็นวาคาความเขมสวนใหญจะอยูในชวง

ความเขมใกลกัน แตกตางจากรูปที่ 3.30(ก) เปนภาพที่ประกอบไปดวยความเขมสีหลายระดับที่

กระจายตัวในชวงกวางๆ จะมีคาสวนเบี่ยงเบนความเขมสีเทากับ 0.2 ซึ่งฮิสโทแกรมของภาพน้ีซึ่งถูก

แสดงในรูปที่ 3.30(ข) แสดงใหเห็นวาคาความเขมสีกระจายหางกันมากกวา  

2 1/2

1

1 (Z) = ( ( ) )
n

i
i
x

n
 


  

 

(3.27) 
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(ก) (ข) 

รูปท่ี 3.29 (ก) ภาพที่มีความเขมสเีกาะกลุม (ข) ฮิสโทแกรมของภาพที่มีความเขมสีเกาะกลุม 
 

 

 
 

(ก) (ข) 

รูปท่ี 3.30 (ก) ภาพที่มีความเขมสีกระจาย (ข) ฮิสโทแกรมของภาพที่มีความเขมสีกระจาย 
 

3.3.3 ความโดง (Kurtosis) 

คาความโดงเปนคาที่บอกวาฮิสโทแกรมของภาพมีความโดงมากหรือนอย คํานวณไดตาม

สมการที่ (3.28) ตัวอยางเชนรูปที่ 3.31(ก) ภาพประกอบไปดวยความเขมสี 3 สวนโดยแตละสวนมี

ความเขมสีกระจายกัน โดยสวนกลางของภาพน้ันมีพื้นที่กวางมากที่สุดซึ่งที่ความเขมสีชวงน้ีจะเปน

คาเฉลี่ยของภาพน้ี ดังน้ันจากฮิสโทแกรมของภาพน้ีซึ่งถูกแสดงในรูปที่ 3.31(ข) จะสังเกตวาชวงความ

เขมสีเฉลี่ยจะมีความโดงมากกวาความเขมอื่น โดยรูปที่ 3.31(ก) มีคาความโดงเทากับ 2.6 สวนใน   

รูปที่ 3.32(ก) ภาพประกอบไปดวยความเขมสี 3 สวนขนาดพื้นที่เทาๆ กัน ดังน้ันฮิสโทแกรมของภาพ
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น้ีซึ่งถูกแสดงในรูปที่ 3.32(ข) มีการกระจายความเขมสขีองทั้งสามพื้นที่ซึ่งมีความโดงของฮิสโทแกรม

เทาๆ กัน โดยรูปที่ 3.32(ก) มีคาความโดงเทากับ 1.9 ซึ่งนอยกวารูปที่ 3.31(ก) 

4

1
4

1 ( )
 (Z) = 

 (Z)

n

i
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x
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



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(3.28) 

 
 
 

 
 

(ก) 

 

(ข) 
รูปท่ี 3.31 (ก) ภาพที่มีความเขมสีเกาะกลุม (ข) ฮิสโทแกรมของภาพที่มีความเขมสีเกาะกลุม 

 
 
 
 

 
(ก) 

 

 
(ข) 

รูปท่ี 3.32 (ก) ภาพที่มีความเขมสีกระจาย (ข) ฮิสโทแกรมของภาพที่มีความเขมสีกระจาย 
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3.3.4 ความเบ (Skewness) 

คาความเบเปนคาที่บอกความเบของฮิสโทแกรมวามีการแจกแจงแบบไหน ดังสมการที่ 

(3.29) ถาฮิสโทแกรมเปนลักษณะแบบเบขวาคาความเบจะเปนคาที่มากกวาศูนยและภาพจะอยูใน

โทนมืด แตถาฮิสโทแกรมเปนลักษณะแบบเบซายคาความเบจะนอยกวาศูนยและภาพจะอยูในโทน

สวาง ตัวอยางดังรูปที่ 3.33(ก) ภาพโทนมืดจะมีฮิสโทแกรมซึ่งแสดงในรูปที่ 3.33(ข) ฮิสโทแกรมจะมี

ลักษณะเบขวา ซึ่งรูปที่ 3.33(ก) มีคาความเบเทากับ 0.12 ตางจากรูปที่ 3.34(ก) ภาพโทนสวางซึ่งมี

ฮิสโทแกรมดังแสดงในรูปที่ 3.33(ข) ฮิสโทแกรมจะมีลักษณะเบซาย ซึ่งรูปที่ 3.34(ข) มีคาความเบ

เทากับ -0.12 
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(3.29) 

 
 
 

 
 

(ก) 

 

 
(ข) 

รูปท่ี 3.33 (ก) ภาพโทนมืด (ข) ฮิสโทแกรมของภาพโทนมืด 
 

0 0.1 0.2 0.3 0.4 0.5 0.6 0.7 0.8 0.9 1
0

100

200

300

400

500

600

700

800

900

ความเขม้

จํา
น
วน

พิ
กเ
ซล

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 

ไม่ว่ากรณีใดๆ ทั้งสิ้น อีกทั้งห้ามมิให้ดัดแปลงเนื้อหา และต้องอ้างอิงถึงเจ้าของเอกสารทุกครั้งที่มีการนำไปใช้ 



36 
 

 
 

 
 

(ก) (ข) 
รูปท่ี 3.34 (ก) ภาพโทนสวาง (ข) ฮิสโทแกรมของภาพโทนสวาง 

 

3.3.5 เอนโทรป (Entropy) 

คาเอนโทรปเปนคาที่บอกวาภาพน้ันมีการใชความเขมสีครบทุกความเขมสีมากนอยแคไหน 

ดังสมการที่ (3.30) Pi คือการกระจายของคาพิกเซล ถาภาพมีการใชสีไมกี่สีคาเอนโทรปจะมีคานอย 

แตถาภาพมีใชสีที่หลากหลายคาเอนโทรปจะมีคามาก ตัวอยางเชนรูปที่ 3.35(ก) ภาพมีการใชความ

เขมสีตางๆ กัน ดังฮิสโทแกรมถูกแสดงในรูปที่ 3.35(ข) ซึ่งรูปที่ 3.35(ก) มีคาเอนโทรปเทากับ 6.7 

ตางจากรูปที่ 3.36(ก) เปนภาพที่มีการใชคาความเขมสีเพียงแค 2 คาซึ่งฮิสโทแกรมถูกแสดงใน      

รูปที่ 3.36(ข) ซึ่งรูปที่ 3.36(ก) มีคาเอนโทรปเทากับ 1 

2 (Z) = logi i
i
P P   (3.30) 
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(ก) 
 

(ข) 

รูปท่ี 3.35 (ก) ภาพที่มีความเขมสีกระจาย (ข) ฮิสโทแกรมของภาพที่มีความเขมสีกระจาย 
 

 
 
 

 
 

(ก) (ข) 
รูปท่ี 3.36 (ก) ภาพที่มีความเขมสเีพียง 2 คา (ข) ฮิสโทแกรมของภาพที่มีความเขมสเีพียง 2 คา 

นอกจากคาทางสถิติที่ไดอธิบายไปแลว ยังมีการใชคาทางสถิติอื่นในการจําแนกสายพันธุมาลาเรียเชน 

สีของโครมาติน ขนาดของโครมาตินเทียบกับเซลลเม็ดเลือดขาว ชวงความเขมสี เลข Euler รวมถึง

พลังงานของภาพ เปนตน แตไมถูกนํามาใชในวิทยานิพนธน้ี 
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3.4 ทฤษฏกีารแยกองคประกอบเชิงเดี่ยว (Singular Value Decomposition: SVD) 

ทฤษฏีการแยกองคประกอบเชิงเด่ียวเปนทฤษฏีที่อธิบายวาเมตริกซใดๆ เชนเมตริกซ A 

สามารถแยกองคประกอบไดเปน 3เมตริกซ ประกอบดวยเมตริกซ U S และ V ดังสมการที่ (3.31) 

T=A USV  
(3.31) 

 

โดยเมตริกซ U และ V เปนเมตริกซเชิงต้ังฉาก (Orthogonal matrix) เรียกวา left singular matrix 
และ right singular matrix ตามลําดับ โดยเมตริกซ U และ V สามารถคํานวณจากการหา 
eigenvectors ของเมตริกซ AAT และ ATA ตามลําดับ  
 
S เปนเมตริกซทแยงมุม (diagonal matrix) เรียกวา singular value matrix โดยแตละคาใน
เมตริกซน้ีเรียกวาคาเอกฐาน (Singular values) มีคาเทากับคารากที่สองของคา eigenvalues ของ
เมตริกซ AAT เรียงจากคามากไปนอย  
 

เมตริกซ U เปนเมตริกซซึ่งเก็บขอมูลที่สําคัญของเมตริกซ A โดยลําดับความสําคัญของขอมูลของ

เมตริกซ U จะเรียงจากมากไปนอยตามแนวคอลัมน โดยขอมูลในคอลัมนแรกน้ันจะสําคัญที่สุดและ

ขอมูลในคอลัมนสุดทายจะสําคัญนอยที่สุด โดยความสําคัญของขอมูลแตละคอลัมนของเมตริกซ U 

สัมพันธกับคาเอกฐาน เชนคาเอกฐานคาแรกคิดเปน 80% ของพลังงานรวมของคาเอกฐานทั้งหมด 

ดังน้ันเมตริกซ U คอลัมนแรกจะครอบคลุมความแปรปรวนคิดเปน 80% ของความแปรปรวนรวมทั้ง

หมดของขอมูลในเมตริกซ A  

โดยเมตริกซ V จะเก็บขอมูลของเมตริกซ A เชนกันโดยจะเรียงลําดับความสําคัญของขอมูลในแนว

แถวเรียงจากมากไปนอย และความสําคัญของขอมูลในแตละแถวก็อางอิงจากคาเอกฐานเชนกัน  

 

วิธีการคํานวณหาเมตริกซ U S V จากเมตรกิซ A 

1. คํานวณหาเมตริกซ S จากการหาคา eigenvalue ของเมตริกซ AAT โดยใชสมการที่ (3.32) 

Tdet( -λ )=0AA I   (3.32) 
โดยคาทีคํ่านวณไดจะเปนคา eigenvalues ซึ่งเมื่อคิดเปนคารากที่สอง และเรียงจากคามากไป

นอยแลวจะไดคาเอกฐาน ซึ่งคาเอกฐานน้ีก็คือสมาชิกแตละตัวในเมตริกซ S 

2. คํานวณหาเมตริกซ U จากการหา eigenvectors ของเมตริกซ AAT โดยใชสมการที่ (3.33) 

โดยคํานวณจากคา eigenvalues ซึ่งคํานวณไดจากขอที่ 1. โดยคํานวณโดยใชคา eigenvalue 

ซึ่งมีคามากที่สุดกอน 
_ _
= λTAA x x (3.33) 
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นําคา eigenvectors ที่คํานวณไดแปลงเปนเวกเตอรต้ังฉากปรกติ (Orthonormal vector) โดย

เวกเตอรที่คํานวณไดคือขอมูลในแตละคอลัมนของเมตริกซ U  

3. คํานวณหาเมตริกซ V จากการหา eigenvectors ของเมตริกซ ATA โดยใชสมการที่ (3.34) 

ซึ่งทําเหมือนขอที่ 2. 

_ _
 = λTA Ax x (3.34) 

 

3.5 การจําแนกคลาสขอมูลแบบไบนาร ี

การจําแนกขอมูลมีจุดมุงหมายเพื่อจําแนกวัตถุใหอยูในรูปของคลาสหรือประเภทที่แตกตางกัน

สองคลาส โดยวัตถุในที่น้ีอาจหมายถึงภาพหรือสัญญาณ เชนสมมุติใหรูปที่ 3.37(ก) เปนภาพของ

เซลลดีซึ่งกําหนดใหเปนคลาส A และรูปที่ 3.37(ข) เปนภาพของเซลลรายซึ่งกําหนดใหเปนคลาส B  

 

 
(ก) 

 
(ข) 

รูปท่ี 3.37 (ก) ภาพเซลลดี (ข) ภาพเซลลราย 
 

ทั้ง 2 ภาพสามารถมองเห็นความแตกตางไดดวยตาเปลา การที่จะจําแนก 2 คลาสน้ี ข้ันตอนแรกน้ัน

จะตองหาขอมูลที่มีคุณลักษณะที่สามารถแยกแยะความแตกตางระหวาง 2 คลาสได เชนรูปที่ 3.38 

เปนกราฟที่พล็อตระหวางคาเฉลี่ยความเขมสีของภาพเทียบกับคาสวนเบี่ยงเบนมาตรฐาน จะเหน็ไดวา

ขอมูลของทั้ง 2 คลาสกระจายตัวแยกออกจากกันอยางชัดเจน โดยขอมูลคลาส A ถูกแทนดวยวงกลม

สีดํา ขอมูลคลาส B ถูกแทนดวยวงกลมสีขาว 
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รูปท่ี 3.38 ปริภูมิของคุณลกัษณะและเสนตัดสินใจ 

 
ดังน้ันการลากเสนตรงเพื่อแบงพื้นที่ออกเปน 2 สวนจึงเปนวิธีที่เหมาะสมในการแยก 2 คลาสน้ีออก

จากกัน สมมุติวามีขอมูลใหมเขามาและเมื่อวัดคาเฉลี่ยและคาสวนเบี่ยงเบนมาตรฐานและพลอ็ตขอมลู

ลงในปริภูมิเดิม ขอมูลที่เขามาใหมอยูในตําแหนงที่ถูกแสดงดวยสัญลักษณ * ดังน้ันสามารถตัดสินได

วาขอมูลชุดใหมเปนขอมูลที่อยูในคลาส A 

จากตัวอยางขางตนขอมูลที่ใชสําหรับการจําแนกคลาสของขอมูลคือ คาเฉลี่ยและคาสวนเบี่ยงเบน

มาตรฐาน ซึ่งจะเรียกขอมูลน้ีวาเปนคุณลักษณะ (Feature) โดยเมื่อคุณลักษณะจํานวน l ตัวอยู

รวมกันในรูปเวกเตอร x=[x1,x2,…,xl]
T จะเรียกเวกเตอรน้ีวาเวกเตอรคุณลักษณะ (Feature vector) 

และเสนตรงในรูปที่ 3.38 จะเรียกวาเสนตัดสินใจ (Decision line) ตัวจําแนก (Classifier) มีหนาที่

แบงปริภูมิคุณลักษณะ (Feature space) เปนพื้นที่ของคลาส A และ B โดยใชเสนตัดสินใจ (ซึ่งอาจ

ไมเปนเสนตรงก็ได) ซึ่งถามีเวกเตอรคุณลักษณะที่ไมทราบคลาสเขามาและตกอยูในพื้นที่ของคลาสใด

ตัวจําแนกจะตัดสินใจวาขอมูลน้ีอยูในคลาสน้ันๆ 

 

3.5.1 ซัพพอรตเวกเตอรแมชชีน 

ซัพพอรตเวกเตอรแมชชีน (Support vector machine) เปนระบบที่ใชจําแนกคลาสของ

ขอมูลแบบไบนารีโดยใชไฮเปอรเพลนซึ่งสรางโดยใชขอมูลชุดฝก โดยเวกเตอรคุณลักษณะของทั้ง 2 

คลาสตองกระจายตัวแยกกันอยางชัดเจนดังแสดงในรูปที่ 3.39   
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รูปท่ี 3.39 โมเดลระบบซพัพอรตเวกเตอรแมชชีน 

 

รูปที่ 3.39 แสดงตัวอยางระบบซัพพอรตเวกเตอรแมชชีน ซึ่งประกอบดวย 

1. ขอมูลชุดฝกของทั้ง 2 คลาส (ถูกแทนดวยสัญลักษณวงกลมสีดําและสีขาว)   

2. ซัพพอรตเวกเตอร คือขอมูลชุดฝกซึ่งถูกลอมรอบดวยวงกลมสีดําและวางตัวอยูในแนว 

ไฮเปอรเพลน H1 และ H2  

3. ไฮเปอรเพลนซึ่งถูกสรางโดยใชสมการที่ (3.35) 

N
i b b(w • p ) +  = 0, w R , R   (3.35) 

 
โดยที่ pi คือเวกเตอรคุณลักษณะของขอมูลชุดฝกซึ่งถูกฉายลงในปริภูมซิึ่งถูกแผโดยใชเบสิสเวกเตอร
ซึ่งเปนปริภูมิเดียวกันกับปริภูมิที่ไฮเปอรเพลนอยู 
โดยที่ pi  RN, i=1,….,k ที่สอดคลองกับตัวกําหนดคลาส yi  {1,-1} 
และ W คือเวกเตอรซึ่งต้ังฉากกับไฮเปอรเพลน 

โดยไฮเปอรเพลนน้ันจะอยูกึ่งกลางระหวางขอมูลทั้ง 2 คลาส ซึ่งไฮเปอรเพลนน้ันถูกสรางโดยใช          

ซัพพอรตเวกเตอรซึ่ ง เปนขอมูล ชุดฝกที่ วางตัวอยู ในแนวเวกเตอร  H1 และ H2 โดย                          

ซัพพอรตเวกเตอรแมชชีนจะเลือกไฮเปอรเพลนที่ดีที่ สุดในการจําแนกคลาสของขอมูล โดย      

ไฮเปอรเพลนที่ดีที่สุดน้ันตองเปนไฮเปอรเพลนที่ทําใหคาขอบ (Margin) ซึ่งมีคาเทากับ 2/||w||         
เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 

ไม่ว่ากรณีใดๆ ทั้งสิ้น อีกทั้งห้ามมิให้ดัดแปลงเนื้อหา และต้องอ้างอิงถึงเจ้าของเอกสารทุกครั้งที่มีการนำไปใช้ 
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มีคามากที่สุด และตองใหขอมูลที่ถูกฉายลงปริภูมิกระจายตัวอยูเหนือเวกเตอร H1 หรืออยูดานลาง H2 

เทาน้ันซึ่งกําหนดโดยสมการที่ (3.36)  

 

i i by (w p  + ) 1 0    (3.36) 

 

โดยการที่จะทําใหคาขอบมีคามากที่สุดน้ันตองใชสมการที่ (3.37-3.38) 

i i i
i

w= α y p
 

(3.37) 

i i
i

α y = 0
 

(3.38) 

 

โดยที่ αi   , i = 1, . . . , k คือตัวคูณลากรานจ (Lagrange multipliers)  

และ pi คือซัพพอรตเวกเตอรที่ αi   >0 

 

เมื่อสรางไฮเปอรเพลนเสร็จแลว ขอมูลชุดทดสอบจะถูกฉายลงมาในปริภูมิเดียวกับขอมูลชุดฝก               

และซัพพอรตเวกเตอรแมชชีนจะจําแนกคลาสของขอมูลชุดทดสอบโดยใชสมการที่ (3.39) 

bf(p)= sign((w p)+ )  (3.39) 
 

โดยที่ p คือขอมูลชุดทดสอบที่ถูกฉายลงมา โดยถาคาผลลัพธที่ไดจากสมการที่ (3.39) เปนคาที่

มากกวาศูนยขอมูลน้ันจะอยูในคลาสแรก แตถาคาที่ไดนอยกวาศูนยแสดงวาขอมูลน้ันอยูในคลาสที่

สอง 

ในกรณีที่ไมสามารถจําแนกคลาสของขอมูลได ขอมูลชุดทดสอบจะถูกฉายลงในปริภูมิซึ่งมีมิติที่สูงกวา

ซึ่งสามารถจําแนกคลาสของขอมูลได โดยการฉายน้ันจะกระทําผานเคอรเนล โดยในวิทยานิพนธน้ี

เลือกใช 2 เคอรเนลประกอบดวย 

 

1. เคอรเนลฟงกชันฐานรัศมี (Radial basis kernel function (RBF) kernel) 

2

2
||q-q'||Φ(q,q')=exp( )

2σ
 

(3.40) 

2. เคอรเนลเชิงเสน (Linear kernel) 

TΦ(q,q')=q q'  (3.41) 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 
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โดยเมื่อขอมูลถูกฉายโดยใชเคอรเนลแลว จะใชสมการที่ (3.42) ในการจําแนกคลาสของขอมูลชุด

ทดสอบ 

bf(p)= sign(Φ(w p)+ )  (3.42) 
  

3.5.2 ตัวจําแนกแบบเบยส 

การจําแนกขอมูล 2 คลาส ซึ่งรูปแบบของขอมูลน้ันสามารถแสดงไดโดยใชเวกเตอร

คุณลักษณะ x เราสามารถใชทฤษฏีการตัดสินใจของเบยสจําแนกคลาสของขอมูลไดจากคาความ

นาจะเปนหลัง (Posteriori probabilities) ซึ่งคํานวณไดจากสมการที่ (3.43)  

 

i i
i

P ( | w  ) P ( w  )P ( w  |  ) = 
P ( )

x  x 
x 

, i = 1, 2 (3.43) 

2

i i
1

P ( ) =  P ( | w  ) P ( w  )x x   (3.44) 

โดยที่ P(wi) คือความนาจะเปนกอน (Priori probabilities)  

P(x|wi) คือฟงกชันความนาจะเปน (Likelihood function) ของ wi เทียบกับ x 

โดยขอมูลจะถูกตัดสินวาเปนคลาส w1 ถาคา P(w1|x) > P(w2|x) และเปนคลาส w2 ถา               

คา P(w1|x) < P(w2|x) 

 

ในกรณีที่ขอมลูมีฟงกชันความหนาแนนของความนาจะเปนแบบปรกติ (Normal density) เรา
สามารถจําแนกคลาสของขอมลูไดจากฟงกชันดิสคริมิแนนต (Discriminant function) gi (X), i=1, 2 
โดยตัวจําแนกเบยสจะทําการคํานวณฟงกชันดิสครมิิแนนต gi (X) ของขอมลูแตละคลาส 

 

 
รูปท่ี 3.40 โครงสรางการทํางานของตัวจําแนกแบบเบยส 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 
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โดยในการคํานวณฟงกชันดิสครมิิแนนตสําหรบัฟงกชันความหนาแนนของความนาจะเปนแบบปรกติ

ซึ่งคาเมตริกซความแปรปรวนรวมเกี่ยว (Covariance matrices) เปนคาใดๆ น้ันสามารถคํานวณได

จากสมการที่ (3.45-3.50) 

  T T
i i i i 0g  X   =   x  W  x +  w  x + w  (3.45) 

   - 1
i    i

1W   =   - 
2  (3.46) 

   - 1
 i    i   i

w   =   μ  (3.47) 

   - 1    T 
i 0 i i   i    i  i

1 1w   =   -  μ  μ  -  ln |  | + ln  P ( w  )
2 2   (3.48) 

N

i i
i  =  1

1 μ   =    P      
N   

(3.49) 

N
 T

i i i i   i
i = 1

1 =    [  ( P -  μ  )( P -  μ  )  ]  
N 

 
(3.50) 

 
โดยที่ Pi คือขอมูลชุดฝก N คือจํานวนสมาชิกของ Pi และ P(wi) คือคาความนาจะเปนกอนของ     
แตละคลาส โดยตัวจําแนกเบยสจะตัดสินใจวาชุดขอมูล X อยูในคลาส wi ถาเปนไปตามสมการที ่
(3.51) 
 

gi (X) > gj (X)     สําหรับทุก j ≠ i (3.51) 
  

โดยที่ j และ i คือคลาสของขอมลู 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 

ไม่ว่ากรณีใดๆ ทั้งสิ้น อีกทั้งห้ามมิให้ดัดแปลงเนื้อหา และต้องอ้างอิงถึงเจ้าของเอกสารทุกครั้งที่มีการนำไปใช้ 



 
 

บทท่ี  4 

การประมวลผลภาพเบื้องตนเพ่ือตรวจจับโครมาติน 
 

4.1 ขอมูลและระเบียบวิธื 

งานวิจัยน้ีไดรับภาพถายแผนฟลมโลหิตชนิดหนาของเช้ือมาลาเรียจากหองปฏิบัติการวิจยัการ

ประมวลผลสัญญาณชีวการแพทย NECTEC ซึ่งใชกลองจุลทรรศนชนิดแสงที่มกีําลังขยาย 1,000 เทา 

และถายภาพดวยกลอง CCD ที่ตอกับกลองจุลทรรศน โดยภาพสวนใหญเปนเช้ือชนิด P. falciparum 

เน่ืองจากมีการระบาดมากในอัฟริกาใตและไทย แตรูปตัวอยางของเช้ือชนิด P. vivax ไดถูกใชในการ

วิจัยดวย โดยกระบวนการกอนที่จะไดมาเปนรูปภาพดิจิตอลน้ัน แผนฟลมโลหิตชนิดหนาแตละสไลด

จะถูกยอมสีดวยวิธี Quick Giemsa ซึ่งคลายกับการยอมสีปรกติ (Conventional Giemsa) แตไวกวา 

สไลดทุกแผนถูกตรวจสอบและระบุสายพันธุของเช้ือมาลาเรียมาแลวโดยผูเช่ียวชาญ โดยเช้ือมาลาเรีย

ที่ใชในงานวิจัยน้ีจะใชเช้ือมาลาเรียในระยะ Trophozoites ซึ่งเปนระยะเริ่มตนของเช้ือมาลาเรีย โดย

ในระยะน้ีเช้ือมาลาเรียสายพันธุ P. falciparum และสายพันธุ P. vivax จะมีลักษณะของเช้ือปรสิตที่

แตกตางกันดังแสดงในรูปที่ 4.1 ซึ่งเปนภาพปรสิตของมาลาเรียในภาพถายแผนฟลมโลหิตแบบหนา 

ดานซายเปนภาพของเช้ือชนิด P. falciparum ซึ่งมีรูปรางลักษณะคลายวงแหวน โดยสวนที่เปน    

หัววงแหวนซึ่งมีสีมวงแดงคือโครมาติน และสวนที่เปนวงเหมือนเรือนแหวนคือไซโทพลาสซึม แตใน

บางครั้งอาจจะมีลักษณะเปนเสี้ยวไมครบวงแหวนเชนรูปดานซายลางซึ่งสามารถพบไดเชนกัน สวน

ภาพดานขวาคือเช้ือชนิด P. vivax ซึ่งสวนที่มีสีมวงแดงคือโครมาติน และมีไซโทพลาสซึมอยูรอบๆ ใน

ลักษณะที่ไรรูปรางที่แนนอน โดยคุณสมบัติรูปรางของไซโทพลาสซึม นาจะสามารถนําไปใชในการ

วินิจฉัยแยกสายพันธุมาลาเรียได 
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รูปท่ี 4.1 ลักษณะปรสิตของมาลาเรียชนิด P. falciparum (ซาย) และ P. vivax (ขวา) 

 

4.2. การพฒันาอัลกอริธึม 

อัลกอริธึมในการประมวลผลภาพแบบอัตโนมัติถูกออกแบบใหวินิจฉัยโรคมาลาเรียในวิธีที่

เหมือนกับการตรวจสอบผานกลองจุลทรรศนดวยเจาหนาที่ โดยข้ันตอนคือ ระบบจะคนหาและระบุ

ตําแหนงของโครมาตินและไซโทพลาสซึมของปรสิตมาลาเรียที่ปรากฏในกลองจุลทรรศนบนแผนฟลม 

เมื่อตรวจพบโครมาตินโปรแกรมจะทําการตัดภาพออกเปนสวนยอยๆ ในแตละภาพยอยมีโครมาติน

ตรงกึ่งกลางหน่ึงจุด จากน้ันคํานวณหาคุณลักษณะของแตละภาพยอยที่ใชในการจําแนกเช้ือมาลาเรีย

ในข้ันตอนถัดไป รูปที่ 4.2 แสดงผังงานการพัฒนาอัลกอริธึม โดยรายละเอียดของแตละข้ันตอนของ

อัลกอริธึมจะถูกอธิบายในหัวขอตอๆ ไปของบทที่ 4-6 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 
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ภาพยอยที่ถูกตัดจาก

ภาพตนฉบับ

การจําแนกสายพันธุมาลาเรียของรูปยอย

Plasmodium falciparum
Plasmodium 

vivax

ใช ไมใช

จํานวนภาพยอยของเชื้อ P. falciparum > จํานวนภาพยอยของเชื้อ 

P. vivax

การระบุตําแหนงโครมาติน

และตัดภาพยอย

 

รูปท่ี 4.2 ผังงานการพัฒนาอลักอริธึม 
 

4.3 การพัฒนาอัลกอริธึมสําหรับตรวจจับโครมาตินวิธีที่ 1 

 การออกแบบอัลกอริธึมในวิธีที่ 1 น้ันจะเลือกใชองคประกอบสี RGB ซึ่งเปนองคประกอบสี

ของภาพ JPEG ที่ใชในการวิจัย โดยข้ันตอนในวิธีที่ 1 ประกอบดวย 3 ข้ันตอนคือ การเลือกใช

องคประกอบสี การกําจัดพื้นหลังของภาพ และ การกําจัดเม็ดเลือดขาวในภาพ 

  

4.3.1 การเลือกใชองคประกอบส ี  

การพัฒนาอัลกอริธึมสําหรับการระบุตําแหนงโครมาตินในวิธีแบบที่ 1 น้ันจะเลือกใช

องคประกอบสีเขียวจากระบบสี RGB ซึ่งภาพถายดิจิตอลที่ไดรับจาก NECTEC จะเปนไฟล JPEG ซึ่ง

อยูในระบบโมเดลสี RGB ซึ่งประกอบดวยองคประกอบสีเขียว แดง นํ้าเงิน ดังแสดงในรูปที่ 4.3 ซึ่งจะ

เห็นวาในองคประกอบสีเขียวน้ัน สามารถมองเห็นโครมาตินและเซลลเม็ดเลือดขาวไดอยางชัดเจนกวา

องคประกอบสีอื่น ผูวิจัยจึงเลือกใชองคประกอบเพียงองคประกอบสีเขียวในการระบุตําแหนง       

โครมาติน  
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Original image 

 
Red 

 

Green 

 

Blue 

 

รูปท่ี 4.3 ภาพแผนฟลมโลหิตหนาในระบบสี RGB 

4.3.2 การกําจัดพ้ืนหลังของภาพ 

ภาพในองคประกอบสีเขียวน้ีจะถูกกําจัดพื้นหลังออกไปโดยใชวิธีการเพิ่มความสวางของภาพ 

ซึ่งในที่น้ีใชวิธีการบวกภาพในองคประกอบสีเขียวเขาดวยกัน โดยรูปที่ 4.4(ก) คือภาพในองคประกอบ

สีเขียว และ 4.4(ข) คือภาพในองคประกอบสีเขียวหลังจากถูกกําจัดพื้นหลัง หลังจากน้ันภาพจะถูก

แปลงเปนภาพไบนารีดวยคาเทรสโชลดคงที่ที่ 0.5 ดังแสดงในรูปที่ 4.5 ซึ่งรูปที่ 4.5(ก) คือภาพกอนที่

จะถูกแปลงและ 4.5(ข) คือภาพหลังจากถูกแปลงเปนภาพแบบไบนารี หลังจากน้ันภาพจะถูก      

คอมพลิเมนทเพื่อใหตําแหนงของโครมาตินเปนบิต 1 หรือสีขาว โดยรูปที่ 4.6(ก) แสดงรูปไบนารี

กอนที่จะถูกคอมพลิเมนทและ 4.6(ข) แสดงรูปหลังจากทําการทําคอมพลิเมนทแลว 

 

  
(ก) 

 
(ข) 

รูปท่ี 4.4 (ก) ภาพกอนการกําจัดพื้นหลัง (ข) ภาพหลังการกาํจัดพื้นหลัง เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 
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(ก) 

 
(ข) 

รูปท่ี 4.5 (ก) ภาพสีเทา (ข) ภาพไบนาร ี
 

 
(ก) 

 
(ข) 

รูปท่ี 4.6 (ก) ภาพองคประกอบ Green หลังจากแปลงเปนไบนารี  
            (ข) หลงัผานกระบวนการคอมพลเิมนท 

 

4.3.3 การกําจัดเม็ดเลือดขาว 

จุดประสงคของกระบวนการน้ีคือการกําจัดเม็ดเลือดขาวออกจากภาพ เน่ืองจากเม็ดเลือด

ขาวไมไดเปนองคประกอบของเซลลที่ใชในการแยกสายพันธุมาลาเรียและยังเปนสวนที่มีรายละเอียด

คลายโครมาตินทั้งความเขมและสี จึงควรถูกกําจัดออกไปเพื่อใหการประมวลผลงายข้ึน โดยอัลกอรธึิม

จะทําการกรองเม็ดเลือดขาวออกจากภาพโดยใชการกรองขนาด เน่ืองจากเม็ดเลือดขาวมีขนาดที่

แตกตางกับโครมาตินอยางชัดเจน สําหรับโครมาตินจะมีขนาดประมาณ 10-8,000 พิกเซล สวนเม็ด

เลือดขาวจะมีขนาด 8,000 พิกเซลข้ึนไป ในวิทยานิพนธน้ีจะกรองวัตถุที่มีขนาดเกิน 8,000 พิกเซล

ออกจากภาพโดยใชวิธีการเปดภาพ โดยรูปที่ 4.7 แสดงภาพไบนารีกอนและหลังการกําจัด          

เม็ดเลือดขาว 
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(ก) 

 
(ข) 

รูปท่ี 4.7 (ก) ภาพกอนการกําจัดเม็ดเลือดขาว (ข) หลงัการกําจัดเม็ดเลือดขาว 
 

ปญหาที่พบในข้ันตอนน้ีคือฟลมแตละแผนผานการยอมสีที่คุณภาพตางกันซึ่งสงผลตอผลลัพธของ  

โครมาตินที่เหลืออยูในภาพ ตัวอยางของภาพจากฟลมที่มีการยอมสีดีแสดงในรูปที่ 4.8 จะเห็นวาวัตถุ

มีโอกาสที่จะเปนโครมาตินสูงและมีสิ่งแปลกปลอมนอยมาก เน่ืองจากภาพน้ีผานกระบวนการยอมสี

ฟลมไดสม่ําเสมอทั้งภาพ แตในกรณีที่มีการยอมสีที่ไมสม่ําเสมอภาพที่ไดจะมีสิ่งแปลกปลอมภายใน

ภาพจํานวนมาก ซึ่งอาจจะเปนบริเวณพื้นหลังของภาพและยังไมสามารถตรวจจับโครมาตินบาง

ตําแหนงไดอีก เชนรูปที่ 4.9 จะเห็นวาเน่ืองจากภาพที่ใชในการวิจัยน้ันผานกระบวนการยอมสีซึ่ง

ผลลัพธแตละครั้งน้ันใหผลลัพธที่ตางกัน และนอกจากน้ีการตรวจจับโครมาตินจากองคประกอบสี

เขียวเพียงองคประกอบเดียวใหผลลัพธการตรวจจับโครมาตินที่มีคาความถูกตองตํ่า ดังน้ันการ

ตรวจจับโครมาตินโดยการเทรสโชลดดวยคาคงทีใ่นวิธีที่ 1 น้ีจึงยังไมเหมาะสม  

 
(ก) 

 
(ข) 

รูปท่ี 4.8 (ก) ภาพที่ยอมสีสม่ําเสมอกอนกระบวนการเปดภาพ  
            (ข) หลงัจากกระบวนการเปดภาพ 
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(ก) 

 
(ข) 

รูปท่ี 4.9 (ก) ภาพที่ยอมสีไมสม่ําเสมอกอนกระบวนการเปดภาพ                                                    
            (ข) หลงัจากกระบวนการเปดภาพ 
 

4.4 การพัฒนาอัลกอริธึมสําหรับตรวจจับโครมาตินวิธีที่ 2 

การออกแบบอัลกอริธึมเพื่อตรวจจับโครมาตินวิธีที่ 2 ไดทําการปรับปรุงเพื่อแกปญหาที่พบ

จากวิธีที่ 1 ซึ่งประกอบดวย 3 ข้ันตอนคือ กระบวนการเปลี่ยนโมเดลสี, กระบวนการกําจัดเม็ดเลือด

ขาวในภาพ และ กระบวนการระบุตําแหนงของโครมาติน กอนที่จะนําไปสูกระบวนการตัดแบงภาพ

ตอไป  

4.4.1 กระบวนการเปลี่ยนโมเดลสี 

 ภาพถายดิจิตอลที่ไดรับจาก NECTEC จะเปนไฟล JPEG ขนาด 4,752 x 3,168 พิกเซล โดย

รูปน้ันจะอยูในระบบโมเดลสี RGB ดังตัวอยางในรูปที่ 4.10 วิทยานิพนน้ีเลือกเปลี่ยนระบบสีเปน

ระบบ HSI ซึ่งใกลเคียงกับระบบการมองของมนุษยและเหมาะสมในการประมวลผลมากกวาระบบสี 

RGB โดยระบบสี HSI ประกอบดวย 3 องคประกอบคือ Hue ซึ่งเก็บรายละเอียดองคประกอบสี

บริสุทธ์ิของภาพ Saturation เปนองคประกอบที่แสดงวาสีบริสุทธ์ิน้ันถูกเจือดวยแสงขาวมากนอย

แคใหน และ Intensity คือความเขมของภาพหรือระดับ grayscale น่ันเอง ซึ่งการแปลงจากระบบสี 

RGB เปนระบบสี HSI สามารถทําไดดังสมการที่ (3.9) – (3.12)  
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รูปท่ี 4.10 ภาพแผนฟลมโลหิตหนาในระบบสี RGB 

โดยเมื่อระบบสีอยูในรูปแบบ HSI แลวแตละองคประกอบสีจะมีรายละเอียดดังรูปที่ 4.11 ซึ่งใน

ข้ันตอนตอไปเราจะใชองคประกอบ Hue และ Intensity ในการประมวลผลภาพ เน่ืองจาก

องคประกอบ Hue เก็บรายละเอียดสีของภาพซึ่งโครมาตินและไซโทพลาสซึมมีสีที่แตกตางจากพื้น

หลังของภาพ และองคประกอบ Intensity ซึ่งสามารถเห็นโครมาตินและไซโทพลาสซึมไดอยางชัดเจน 

   
รูปท่ี 4.11 ภาพแผนฟลมโลหิตหนาในรปูที่ 4.10 หลงัจากแปลงใหอยูในระบบสี HSI 

 

 

 
เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 
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4.4.2 กระบวนการกําจัดเม็ดเลือดขาว  

เริ่มตนจะใชองคประกอบ Intensity ซึ่งมีฮิสโทแกรมอยูในลักษณะสองกลุม ดังแสดงในรูปที่ 

4.12 กลุมแรกดานซายมือน้ันคือความเขมของเม็ดเลือดขาวและโครมาติน และกลุมที่สองดานขวามือ

คือความเขมของพื้นหลังของภาพ การประมวลผลเริ่มจากการแยกเม็ดเลือดขาวและโครมาตินออก

จากพื้นหลังโดยการ เทรสโชลดพิกเซลที่อยูในกลุมทั้งสองออกจากกัน แตเน่ืองจากผลจากการยอมสี

ทําใหระดับความเขมของภาพแตละภาพไมเทากัน จึงไมสามารถเทรสโชลดดวยคาคงที ่จึงตองเลือกใช

วิธีหาคาเทรสโชลดอัตโนมัติ โดยงานวิจัยน้ีใช Global thresholding ดวยวิธีของ Gonzalez และ 

Woods [12] เน่ืองจากวิธีน้ีเหมาะสมกับภาพที่ฮิสโทแกรมมีลักษณะสองกลุม โดยคาเทรสโชลดที่

คํานวณไดเทากับ 0.5 จะแสดงดังรูปที่ 4.12 จากน้ันอัลกอริธึมจะทําการเปลี่ยนพื้นที่ของภาพที่มีคา

ความเขมมากกวาคาเทรสโชลดใหเปนสีดําดังรูปที่ 4.13 โดยรูปที่ 4.13(ก) คือภาพในองคประกอบ 

Intensity กอนทําการเทรสโชลดและรูปที่ 4.13(ข) คือภาพองคประกอบ Intensity หลังการ        

เทรสโชลด โดยบริเวณที่ไมไดถูกเปลี่ยนเปนสีดําคือบริเวณที่อาจจะเปนโครมาตินและเม็ดเลือดขาว 

จากน้ันภาพที่ไดจะถูกเปลี่ยนเปนภาพไบนารีเพื่อใหงายตอการคํานวณดังรูปที่ 4.14 โดยรูปที่ 4.14(ก) 

คือภาพในระบบสีเทาและรูปที่ 4.14(ข) คือภาพไบนารี โดยเมื่อแปลงเปนภาพไบนารีแลวภาพที่ได

บริเวณเม็ดเลือดขาวจะมีชองวางภายในจึงตองนําไปผานกระบวนการเติมเต็มบริเวณ เพื่อเติมบริเวณ

ภายในใหเปนสีขาวเหมือนขอบดานนอกเพื่อใชในกระบวนการกําจัดเม็ดเลือดขาว ดังรูปที่ 4.15 โดย

รูปที่ 4.15(ก) คือภาพกอนการเติมเต็มบริเวณ และรูปที่ 4.15(ข) คือหลังจากผานกระบวนการเติมเต็ม

บริเวณ พื้นที่บริเวณที่ใกลเม็ดเลือดขาวมากๆ ซึ่งอาจจะเปนโครมาตินจะถูกรวมกับพื้นที่ที่เปนเม็ด

เลือดขาว โดยผานกระบวนการขยาย ซึ่งจะทําใหขอบของวัตถุมีขนาดใหญข้ึน ซึ่งวิทยานิพนธน้ีจะใช

โครงสรางแบบจานกลมขนาด 5 พิกเซลเพื่อกําจัดโครมาตินที่อยูติดกับเม็ดเลือดขาวมากเกินไปเพราะ

ไมสะดวกในการวิเคราะหไซโทพลาสซึมของปรสิต รูปที่ 4.16(ก) คือภาพกอนที่จะผานกระบวนการ

ขยายและรูปที่ 4.16(ข) คือภาพหลังจากผานกระบวนการขยายแลว ซึ่งจะเห็นวาวัตถุแตละช้ินน้ันมี

ขนาดที่ใหญข้ึนและพื้นที่ใกลเม็ดเลือดขาวจะถูกรวมเปนสวนหน่ึงของเม็ดเลือดขาว หลังจากน้ัน

อัลกอริธึมจะทําการกรองเม็ดเลือดขาวออกจากภาพโดยใชการกรองวัตถุที่มขีนาดเกิน 8,000 พิกเซล

ออกจากภาพโดยใชวิธีการเปดภาพ 
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รูปท่ี 4.12 ฮิสโทแกรมขององคประกอบ Intensity และคาเทรสโชลด (เสนสีแดง) 

 

 
(ก) 

 
(ข) 

รูปท่ี 4.13 ภาพ (ก) กอน และ (ข) หลงัการเทรสโชลดแบบคาโกลบอล 
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(ก) 

 
(ข) 

รูปท่ี 4.14 ภาพ (ก) กอน และ (ข) หลังการแปลงไบนาร ี
 

 
(ก) 

 
(ข) 

รูปท่ี 4.15 ภาพ (ก) กอน และ (ข) หลงักระบวนการเติมเต็มบรเิวณ 
 

 
(ก) 

 
(ข) 

รูปท่ี 4.16 ภาพ (ก) กอน และ (ข) หลงักระบวนการขยาย 
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4.4.3 กระบวนการระบุตําแหนงโครมาติน 

รูปที่ 4.17 แสดงภาพกอนและหลังจากผานกระบวนการกําจัดเม็ดเลือดขาว จะเห็นวาบริเวณ

ที่เปนเม็ดเลือดขาวจะไมปรากฏในภาพอีก แตวาขนาดของวัตถุที่เหลืออยูซึ่งอาจจะเปนโครมาตินจะมี

ขนาดที่ใหญกวาขนาดที่แทจริงเน่ืองจากผานกระบวนการขยายมากอนหนาน้ี จึงตองทําใหแตละวัตถุ

มีขนาดเทาเดิมดวยกระบวนการเซาะภาพโดยจะใชโครงสรางแบบจานกลมขนาด 5 พิกเซล ซึ่งเปน

โครงสรางเดียวกับที่ใชในกระบวนการขยายเพื่อใหแตละวัตถุมีขนาดและรูปรางสัณฐานใกลเคียงกับ

ของเดิมกอนผานกระบวนการขยายมากที่สุด 

 

 
(ก) 

 
(ข) 

รูปท่ี 4.17 ภาพ (ก) กอน และ (ข) หลงัการกําจัดเม็ดเลือดขาว 
 

รูปที่ 4.18 แสดงภาพตัวอยางหลังจากผานกระบวนการเซาะภาพแลว ปญหาที่พบในข้ันตอนน้ีคือ

ฟลมแตละแผนผานการยอมสีที่คุณภาพตางกันซึ่งสงผลตอผลลัพธของโครมาตินที่เหลืออยูในภาพ 

ตัวอยางของภาพจากฟลมที่มีการยอมสีดีแสดงในรูปที่ 4.19 จะเห็นวาวัตถุมีโอกาสที่จะเปนโครมาติน

สูงและมีสิ่งแปลกปลอมนอยมากเน่ืองจากภาพน้ีผานกระบวนการยอมสีฟลมไดสม่ําเสมอทั้งภาพ แต

ในกรณีที่มีการยอมสีที่ไมดีภาพที่ไดจะมีสิ่งแปลกปลอมภายในภาพจํานวนมาก เชนรูปที่ 4.20 ซึ่งภาพ

ตนฉบับมีสีพื้นหลังที่ไมสม่ําเสมอ 
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(ก) 

 
(ข) 

รูปท่ี 4.18 ภาพ (ก) กอน และ (ข) หลงัผานกระบวนการเซาะภาพ 
 

 
(ก) 

 
(ข) 

รูปท่ี 4.19 (ก) ภาพที่ยอมสีสม่ําเสมอกอนกระบวนการเซาะภาพ (ข) หลังจากกระบวนการเซาะภาพ 
 

 
(ก) 

 
(ข) 

รูปท่ี 4.20 (ก) ภาพที่ยอมสีไมสม่ําเสมอกอนกระบวนการเซาะภาพ  
(ข) หลงัจากกระบวนการเซาะภาพ 
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การแกปญหาดังกลาว จะใชองคประกอบอื่นของโมเดลสี HSI ในการกําจัดสิ่งแปลกปลอมเหลาน้ี

ออกไป โดยกระบวนการกําจัดสิ่งแปลกปลอมน้ีตองใชกับภาพที่มีจํานวนเซลลเม็ดเลือดขาวจํานวน

มากเทาน้ัน โดยจะเลือกใชองคประกอบ Hue ซึ่งเก็บขอมูลสีของรูปภาพ ตัวอยางเชนรูปที่ 4.21(ข) มี

โทนสีเหลืองเปนสวนใหญ องคประกอบ Hue จะอยูในชวง 60 องศาดัง รูปที่ 4.21(ก) ดังน้ัน        

ฮิสโทแกรมขององคประกอบ Hue ดังรูปที่ 4.22 จะมีคาสูงสุดที่ 0.16 (โดยคํานวณจาก              

60° /360° = 0.16) โดยปรกติแลวโครมาตินมักมีสีมวงแดงหรืออยูในชวง 300-360 องศาใน

องคประกอบ Hue แตเน่ืองจากการยอมสีทําใหภาพแตละภาพน้ันมีโทนสีตางกัน ดังน้ันการจะใชคา

เทรสโชลดคงที่ในการแยกโครมาตินในองคประกอบ Hue จึงไมสามารถทําได จึงตองใชวิธีหาคา     

เทรสโชลดอัตโนมัติ โดยจะเลือกใชวิธีการของ Otsu [13] ในการหาคาเทรสโชลด เน่ืองจาก          

ฮิสโทแกรมขององคประกอบ Hue ไมไดมีลักษณะเปนสองกลุม จึงไมเหมาะสมที่จะใชวิธีของ 

Gonzalez and Woods รูปที่ 4.23 แสดงฮิสโทแกรมขององคประกอบ Hue และคาเทรสโชลดที่ได

จากวิธีการของ Otsu สําหรับภาพตนฉบับในรูปที่ 4.20(ก) และรูปที่ 4.24 แสดงภาพในองคประกอบ 

Hue กอนและหลังการเทรสโชลดโดยกําหนดใหบริเวณพิกเซลที่มีคามากกวาคาเทรสโชลดมีคาเปน 1 

(สีขาว) โดยหลังจากผานการเทรสโชลดแลว อัลกอริธึมจะแปลงภาพเปนภาพไบนารีและทําการ   

คอมพลิเมนทรูปภาพเพื่อใหงายตอการจัดการดังแสดงในรูปที่ 4.25 จะเห็นวายังมีสวนที่เปนเม็ดเลือด

ขาวอยูในภาพ อัลกอริธึมจะใชมาสคที่ไดจากองคประกอบ Intensity มาชวยกําจัดเม็ดเลือดขาวใน

ภาพองคประกอบ Hue ออกไปดังแสดงในรูปที่ 4.26 และกําจัดวัตถุซึ่งอยูบริเวณขอบของภาพออกไป

เน่ืองจากยากตอการวิเคราะห 

 

 
 

(ก) (ข) 
รูปท่ี 4.21 (ก) องคประกอบ Hue และ (ข) ภาพโทนสเีหลือง 
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รูปท่ี 4.22 ฮิสโทแกรมองคประกอบ Hue ของภาพโทนสีเหลืองจากรปูที่ 4.21 

 

รูปท่ี 4.23 ฮิสโทแกรมขององคประกอบ Hue และคาเทรสโชลดของ Otsu 
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(ก) 

 
(ข) 

รูปท่ี 4.24 ภาพองคประกอบ Hue (ก) กอนและ (ข) หลังการเทรสโชลดดวยวิธีการของ Otsu 
 
 

 
(ก) 

 
(ข) 

รูปท่ี 4.25 ภาพองคประกอบ Hue (ก) หลังจากแปลงเปนไบนาร ี
 (ข) หลังผานกระบวนการคอมพลิเมนท 

 

 

 
(ก) 

 
(ข) 

รูปท่ี 4.26 ภาพองคประกอบ Hue (ก) หลังผานกระบวนการคอมพลิเมนท 
 (ข) หลังใชมาสคขององคประกอบ Intensity กําจัดเม็ดเลือดขาว 
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 รูปที่ 4.27(ข) หลังจากกําจัดวัตถุบริเวณขอบภาพออกไปแลวคือมาสคของโครมาติน โดย

ตําแหนงที่เปนสีขาวคือบริเวณที่อาจจะเปนโครมาติน ระบบจะใชตําแหนงเหลาน้ีในการตัดภาพ

ตนฉบับออกเปนภาพยอยขนาด 140X140 พิกเซล โดยตําแหนงกึ่งกลางของภาพคือตําแหนงสีขาว 

แตละจุดในมาสคของโครมาติน กระบวนการประมวลผลภาพเบื้องตนเพื่อตรวจจับโครมาตินและตัด

แยกภาพยอยสามารถสรุปเปนผังงานไดดังรูปที่ 4.28 ตัวอยางผลลัพธแสดงดังรูปที่ 4.29 แตละภาพ

ยอยประกอบดวยโครมาตินและไซโทพลาสซึม แตละภาพยอยจะถูกนําไปคํานวณคาทางสถิติเพื่อใช

เปนคุณลักษณะในการคัดแยกสายพันธุมาลาเรียของภาพตอไป 

 

 
(ก) 

 
(ข) 

รูปท่ี 4.27 (ก) ภาพหลงัใชมาสคขององคประกอบ Intensity กําจัดเม็ดเลือดขาว  
(ข) มาสคของโครมาติน 
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รูปท่ี 4.28 ผังงานของข้ันตอนการระบุตําแหนงโครมาตินและตัดแยกภาพยอย  เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 
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รูปท่ี 4.29 ตัวอยางผลลัพธภาพยอยที่ไดจากการประมวลผลเบื้องตน 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 

ไม่ว่ากรณีใดๆ ทั้งสิ้น อีกทั้งห้ามมิให้ดัดแปลงเนื้อหา และต้องอ้างอิงถึงเจ้าของเอกสารทุกครั้งที่มีการนำไปใช้ 



 
 

บทท่ี  5 

การเลือกคุณลักษณะของภาพ 
 

5.1 พารามิเตอรที่เลือกใช 

 เมื่อภาพตนฉบับไดถูกแบงเปนภาพยอยขนาดเล็ก โดยที่แตละภาพประกอบดวยโครมาติน

และไซโทพลาสซึมแลว แตละภาพยอยน้ันจะถูกคํานวณคุณลักษณะของภาพออกมาโดยใชคาทางสถิติ 

5 คาไดแก คาเฉลี่ย (µ) สวนเบี่ยงเบนมาตรฐาน (σ) ความเบ (K) ความโดง (γ) และเอนโทรป (E) 

โดยจะคํานวณจากองคประกอบสี 4 องคประกอบไดแก เขียว (G), Intensity (I), Saturation (S) 

และ Value (V)   โดยสามารถคํานวณไดจากสมการที่ (5.1)-(5.5)  
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(5.4) 

2  (Z) = logi i
i
P P   (5.5) 

โดยที่ xi คือคาพิกเซลที่ i ของภาพ, n คือจํานวนพิกเซลทั้งหมดของภาพ, Pi คือการกระจายของคา

พิกเซล และ Z คือภาพยอยแตละองคประกอบสีหน่ึงๆ โดยความหมายของคาสถิติเหลาน้ีไดถูก

อธิบายไวในบทที่ 3 

สาเหตุที่เลือก 4 องคประกอบสีน้ีมาคํานวณคุณลักษณะของภาพเน่ืองจากทั้ง 4 องคประกอบน้ันเก็บ

ขอมูลรายละเอียดของโครมาตินและไซโทพลาสซึมของภาพไดชัดเจนที่สุดเมื่อเทียบกับองคประกอบสี

อื่น รูปที่ 5.1  แสดงภาพจากโมเดลสี RGB ซึ่งจะเห็นวารูปจากองคประกอบสีเขียว (รูปที่ 5.1(ข)) 

สามารถมองเห็นโครมาตินและไซโทพลาสซึมไดอยางชัดเจนมากกวาองคประกอบสีอื่น ดังน้ัน

องคประกอบสีเขียวจึงถูกเลือกนํามาใชคํานวณ รูปที่ 5.2 แสดงรูปจากโมเดลสี HSI ซึ่งจะเห็นวารูป

จากองคประกอบ Saturation (รูปที่ 5.2(ข)) และองคประกอบ Intensity (รูปที่ 5.2(ค)) สามารถ

มองเห็นโครมาตินและไซโทพลาสซึมไดอยางชัดเจน เชนเดียวกับรูปจากองคประกอบ Value        

(รูปที่ 5.3(ค)) ของโมเดลสี HSV ภาพในองคประกอบสีเหลาน้ีจึงถูกเลือกมาใช 
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(ก) 

 
(ข) 

 
(ค) 

รูปท่ี 5.1 (ก) องคประกอบสีแดง  (ข) องคประกอบสเีขียว  (ค) องคประกอบสีนํ้าเงิน จาก 
            โมเดลสี RGB 
 

 
(ก) 

 
(ข) 

 
(ค) 

รูปท่ี 5.2 (ก) องคประกอบ Hue  (ข) องคประกอบ Saturation  (ค) องคประกอบ Intensity จาก  
            โมเดลส ีHSI 
 

 
(ก) 

 
(ข) 

 
(ค) 

รูปท่ี 5.3 (ก) องคประกอบ Hue  (ข) องคประกอบ Saturation  (ค) องคประกอบ Value จาก 
            โมเดลส ีHSV 
 

 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 

ไม่ว่ากรณีใดๆ ทั้งสิ้น อีกทั้งห้ามมิให้ดัดแปลงเนื้อหา และต้องอ้างอิงถึงเจ้าของเอกสารทุกครั้งที่มีการนำไปใช้ 



66 
 

คาเฉลี่ย µ และคาความแปรปรวน σ2 ของคาสถิติทั้ง 5 คาคํานวณรวมทั้ง 4 องคประกอบสีน้ันถูก

แสดงในตารางที่ 5.1 จากตารางจะเห็นวาสายพันธุมาลาเรียทั้ง 2 สายพันธุมีคาทางสถิติที่แตกตางกัน

อยางชัดเจนสามารถนําคาสถิติเหลาน้ีมาใชในการจําแนกสายพันธุได เชน คาเฉลี่ยของความโดง     

คาความแปรปรวนของความโดง คาความแปรปรวนของความเบ เปนตน 

 
ตารางท่ี 5.1 คาสถิติของภาพยอยคํานวณรวมกันทัง้ 4 องคประกอบส ี

 
 

 
สายพันธุมาลาเรีย 

P. falciparum P. vivax 

คาเฉล่ีย 
µ 0.5248 0.5514 

σ2 0.0695 0.0434 

สวนเบี่ยงเบนมาตรฐาน 
µ 0.0453 0.0513 

σ2 0.0001 0.0004 

ความโดง 
µ 23.2021 4.7575 

σ2 141.8208 3.9440 

ความเบ 
µ -1.0070 -0.4180 

σ2 16.3394 0.8046 

เอนโทรป 
µ 4.9407 5.5695 

σ2 0.1100 0.4212 
 

เมื่อคํานวณคาทางสถิติเสร็จแลว คุณลักษณะของภาพจะถูกจัดอยูในรูปเวกเตอรดังแสดงใน      

สมการที่ (5.6) 

2(Z)=[μ(Z); σ (Z); K(Z); γ(Z); E(Z) ]f  (5.6) 

โดยที่ f(Z) น้ันคือเวกเตอรคุณลักษณะที่คํานวณจาก องคประกอบสีหน่ึงๆ มีขนาด 5x1 ดังน้ันเมื่อ

รวมทั้ง 4 องคประกอบสีแลวจะอยูในรูปของเวกเตอรขนาด 20x1 ดังสมการที่ (5.7) 

(i)=[ (G); (I); (S); (V)]x f f f f  (5.7) 

โดยที่ x(i) คือเวกเตอรคุณลักษณะ (Feature vector) สําหรับรูปยอยที่ i 

 

5.2 การสรางเบสิส (Basis construction) 

 การใชคุณลักษณะจํานวนมากเกินไปอาจทําใหระบบประมวลผลชา รวมถึงคุณลักษณะ    

บางตัวอาจไมมีประโยชนในการคัดแยกสายพันธุเทากับคุณลักษณะอื่นๆ ดังน้ันในวิทยานิพนธน้ีจะไม

ใชคุณลักษณะที่ไดจากสมการที่ (5.7) โดยตรง แตจะลดจํานวนคุณลักษณะลงใหเหลือเฉพาะ
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คุณลักษณะที่สําคัญดวยวิธีการฉาย (projection) เวกเตอรคุณลักษณะลงไปยังมิติที่มีขนาดเล็กกวา

ผานเบสิสเมตริกซ (Basis matrix) ที่เหมาะสม 

เบสิสเมตริกซจะถูกสรางจากภาพแผนฟลมโลหิตหนาของเช้ือ P. falciparum จํานวน 10 

ภาพ (40 ภาพยอย) และเช้ือ P. vivax จํานวน 15 ภาพ (25 ภาพยอย) โดยภาพที่ใชฝกเหลาน้ีถูก

คัดเลือกจากภาพจํานวนมากโดยผูวิจัย โดยภาพที่เลือกมาน้ีสามารถแสดงคุณลักษณะของมาลาเรียทั้ง

สองสายพันธุไดดีที่สุด 

กําหนดให Xf เปนเมตริกซของเวกเตอร คุณลักษณะจากเ ช้ือมาลาเรียสายพันธุ                 

P. falciparum และ Xv จากเช้ือสายพันธุ P. vivax โดย Xf = [xf (1) xf (2) … xf (nf)] และ       

Xv = [xv (1) xv (2) … xv (nv)] ในที่น้ี nf =40 และ nv =25 ดังน้ัน Xf มีขนาด 20x40 และ Xv มี

ขนาด 20x25  

5.2.1 การสรางเบสิสวิธีท่ี 1 

เมตริกซ Xf และ Xv ถูกแยกองคประกอบดวยวิธีการแยกองคประกอบเชิงเด่ียว ดังสมการ   

ที่ (5.8)-(5.9) 

T
f f f f=X U S V  (5.8) 

  
T

V V V V=X U S V  (5.9) 
เราเลือก 3 คอลัมนแรกของ Uf และ Uv เปนเบสิสเมตริกซ จากน้ันขอมูล Xf จะถูกฉายลงบนปริภูมิ 

(space) ที่แผ (span) ดวย Uf ซึ่งเปนปริภูมิ 3 มิติเทาน้ัน เชนเดียวกัน ขอมูล Xv จะถูกฉายลงบน

ปริภูมิ ที่แผดวย Uv รูปที่ 5.4 แสดงขอมูลที่ถูกฉายไปบนปริภูมิ Uf และ Uv เราจะเห็นวาจุดขอมูลของ

เช้ือทั้งสองสายพันธุ อยูในตําแหนงที่แยกออกจากกันคอนขางชัดเจน อยางไรก็ตามในการคัดแยกเช้ือ

น้ันจะตองใชเบสิสเมตริกซเพียงเมตริกซเดียว เน่ืองจากสายพันธุของเช้ือในภาพเปนสิ่งที่เราไมทราบ

ลวงหนา ดังน้ันผูวิจัยจึงพัฒนาวิธีสรางเบสิสวิธีที่ 2 เพื่อใชในการคัดแยกสายพันธุ  
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(ก) 

(ข) 
รูปท่ี 5.4 (ก) คุณลักษณะหลังการฉายลงบนปริภูมิ 3 มิติดวยเบสิสจากวิธีที่ 1 (ข) ตําแหนงขอมูลเมื่อ  
            มองใน (มุมบน) ระนาบ x-y 
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5.2.2 การสรางเบสิสวิธีท่ี 2 

 สําหรับวิธีน้ีจะสรางเมตริกซคุณลักษณะใหม Xboth จากเมตริกซคุณลักษณะเดิมทั้งสอง

เมตริกซ Xf และ Xv ดังสมการที่ (5.10) 

both f v=[ , ]X X X  (5.10) 
หลังจากน้ัน Xboth ถูกแยกองคประกอบโดยใชการแยกองคประกอบเชิงเด่ียวดังสมการที่ (5.11) 

T
both both both both=X U S V  (5.11) 

โดยที่ Uboth คือ left singular matrix , Vboth คือ right singular matrix และ Sboth คือเมทริกซ

ทแยงมุมซึ่งบรรจุ คาเอกฐาน เราเลือก 3 คอลัมนแรกของ Uboth ซึ่งครอบคลุม 90% ของความ

แปรปรวนทั้งหมดของเมตริกซ Xboth มาใชเปนเบสิสเมตริกซ โดยเมตริกซคุณลักษณะ Xf  และ Xv 

หลังการฉายลงบนปริภูมิซึ่งแผดวย Uboth ถูกแสดงใน รูปที่ 5.5 เน่ืองจากการใชเบสิสจากวิธีที่ 2 น้ีให

ผลลัพธการคัดแยกสายพันธุที่ตํ่า ดังผลการทดลองในบทที่ 6 ผูวิจัยจึงพัฒนาวิธีการสรางเบสิสวิธีที่ 3 

ข้ึนเพื่อปรับปรุงประสิทธิภาพการคัดแยกสายพันธุใหดีย่ิงข้ึน 

 

 

 

 

 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 

ไม่ว่ากรณีใดๆ ทั้งสิ้น อีกทั้งห้ามมิให้ดัดแปลงเนื้อหา และต้องอ้างอิงถึงเจ้าของเอกสารทุกครั้งที่มีการนำไปใช้ 



70 
 

(ก) 

(ข) 
รูปท่ี 5.5 (ก) คุณลักษณะหลังการฉายลงบนปริภูมิ 3 มิติดวยเบสิสจากวิธีที่ 2 (ข) ตําแหนงขอมูลเมื่อ 
            มองใน (มุมบน) ระนาบ x-y 
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5.2.3 การสรางเบสิสวิธีท่ี 3 

 สําหรับวิธี น้ี เมตริกซคุณลักษณะ Xf และ Xv ถูกแยกองคประกอบโดยใชการแยก

องคประกอบเชิงเด่ียวดังสมการที่ (5.12)-(5.13) 

T
f f f f=X U S V  (5.12) 

 T
V V V V=X U S V  (5.13) 

 

จากน้ันนําเอาบางคอลัมนของ left singular matrix Uf และ Uv มาจัดอยูในรูปใหมดังสมการที่ 

(5.14) 

~ ~ ~

f v=[ , ]U U U  (5.14) 

โดยที่ Ũ f คือ 8 คอลัมนแรกของ Uf  และ  Ũ v คือ 7 คอลัมนแรกของ Uv โดยจํานวนคอลัมนที่เลือก

มาใชสอดคลองกับคาเอกฐานซึ่งครอบคลุม 99% ของความแปรปรวนทั้งหมดของแตละเมตริกซ 

จากน้ันเมตริกซ Ũ จะถูกแยกองคประกอบอีกครั้งดังสมการที่ (5.15) 

~
T=U USV  (5.15) 

หลังจากน้ันเวกเตอรคุณลักษณะจะถูกฉายลงปริภูมิซึ่งถูกแผโดยคอลัมนของ U รูปที่ 5.6 แสดง

ตัวอยางจุดขอมูลหลังการฉายลงบนปริภูมิที่แผโดย 3 คอลัมนแรกของ U จะเห็นไดวาขอมูลแตละสาย

พันธุคอนขางเกาะกลุมกัน และเช้ือทั้งสองสายพันธุอยูในตําแหนงที่หางกันสามารถทําการจําแนกออก

จากกันได 
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(ข) 
รูปท่ี 5.6 (ก) คุณลักษณะหลังการฉายลงบนปริภูมิ 3 มิติดวยเบสิสจากวิธีที่ 3 (ข) ตําแหนงขอมูลเมื่อ 
            มองใน (มุมบน) ระนาบ x-y 
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บทท่ี  6 

การจําแนกสายพันธุปรสติมาลาเรยี 
 

6.1 การจําแนกสายพันธุมาลาเรียโดยใชตัวจําแนกแบบเบยส 

6.1.1 การคํานวณฟงกชันดิสคริมิแนนต 

 เมตริกซ คุณลักษณะ Xf และ Xv ที่ ไดอธิบายในบทที่  5 น้ันถูกใช เพื่อ คํานวณ            

ฟงกชันดิสคริมิแนนตของมาลาเรียทั้ง 2 สายพันธุ โดยจะถูกฉายลงบนปริภูมิที่แผโดย Ul ดังสมการ             

ที่ (6.1)-(6.2) 

T
 f l  fP = U X  (6.1) 

T
 v l  vP = U X  (6.2) 

 

 โดยถาเลือกใชเบสิสวิธีที่ 2 Ul คือเมตริกซ Uboth จากสมการที่ (5.11) โดยใชเพียง 3 คอลัมน

แรกเทาน้ัน แตถาเลือกใชเบสิสวิธีที่ 3 Ul คือเมตริกซที่ถูกตัดมาจากเมตริกซ U จากสมการที่ (5.15) 

โดยใชเพียง l คอลัมนแรกของ U  

จุดขอมูล Pf จะถูกใชเพื่อคํานวณหา µpf, ∑pf,  Wpf, wpf และ wpf0 โดยใชสมการที่ (6.3)-(6.7) ซึ่ง

พารามิเตอรทั้ง 5 คาน้ีถูกใชเพื่อคํานวณฟงกชันดิสคริมิแนนต gpf (Pf) ของปรสิตสายพันธุ             

P. falciparum โดยใชสมการที่ (6.8) โดยที่ตัวแปร x คือคอลัมนของ Pf และจุดขอมูล Pv จะถูกใช

เพื่อคํานวณคาของ µpv, ∑pv, Wpv, wpv และ wpv0 โดยใชสมการที่ (6.9)-(6.13) คํานวณฟงกชัน 

ดิสคริมิแนนต gpv (Pv) ของสายพันธุ P. vivax โดยใชสมการที่ (6.14) โดยที่ตัวแปร x คือคอลัมนของ 

Pv ในที่น้ีกําหนดใหความนาจะเปนกอน (Priori probability) P(wpf), P(wpv) ของทั้ง 2 สายพันธุเปน 

0.5 เทากัน 

N

p f  f
i = 1

1μ  =   P      
N  

(6.3) 

p f

N
T

 f p f  f p f  
i = 1

1=  [  (P - μ )(P - μ )  ]  
N 

 
(6.4) 

   - 1
p f    p f

1W  = - 
2  (6.5) 

   - 1
p f    p f  p f

w  = μ  (6.6) 

   - 1    T
p f 0 p f p f   p f    p f  p f

1 1w  =  - μ μ  - ln | | + ln P (w )
2 2   (6.7) 

  T T
p f p f p f p f 0g X  =  x  W  x +  w  x + w  (6.8) 
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N

p v  v
i = 1

1μ  =   P      
N  

(6.9) 

p v

N
T

 v p v  v p v  
i = 1

1=  [  (P - μ )(P - μ )  ]  
N 

 
(6.10) 

   - 1
p v    p v

1W  = - 
2  (6.11) 

   - 1
p v    p v  p v

w  = μ  (6.12) 

   - 1    T
p v 0 p v p v   p v    p v  p v

1 1w  =  - μ μ  - ln | | + ln P (w )
2 2   (6.13) 

  T T
p v p v p v p v 0g X  =  x  W  x +  w  x + w  (6.14) 

 

6.1.2 การจําแนกสายพนัธุของภาพชุดฝก 

ตารางที่ 6.1 แสดงผลการจําแนกสายพันธุของตัวจําแนกแบบเบยสกับภาพชุดฝกจํานวน 25 

ภาพโดยใชเบสิสจากวิธีที่ 2 และ 3 พบวาการจําแนกขอมูลโดยใชเบสิสวิธีที่ 3 น้ันมีความถูกตองใน

การจําแนกที่สูงกวา โดยเปอรเซ็นตความถูกตองในการจําแนกสายพันธุของตัวจําแนกแบบเบยส 

กับเบสิสวิธีที่ 3 น้ันข้ึนอยูกับจํานวนคอลัมนของ Ul ที่เลือกใช โดยตัวจําแนกแบบเบยสสามารถ

จําแนกไดถูกตองมากที่สุด 96% (24 รูปจาก 25 รูป) เมื่อใช l=7 รูปที่ 6.1 แสดงเปอรเซ็นตความ

ถูกตองของการจําแนกสายพันธุของภาพชุดฝกเมื่อใชคา l ตางกัน 

 

ตารางท่ี 6.1 ความถูกตองในการจําแนกสายพันธุมาลาเรียของตัวจําแนกแบบเบยส 

 ความถูกตองในการจําแนกสายพันธุ 
P. falciparum P. Vivax รวม 

เบสิสวิธีที่ 2 3/10 ภาพ = 30% 15/15 ภาพ = 100% 18/25 ภาพ = 72% 
เบสิสวิธีที่ 3 10/10 ภาพ = 100% 14/15 ภาพ =93.3% 24/25 ภาพ =96% 
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รูปท่ี 6.1 เปอรเซ็นตความถูกตองของตัวจําแนกแบบเบยสกบัภาพชุดฝกซึง่เปนฟงกชันของจํานวน 
            คอลัมนของ Ul 

 

6.1.3 การจําแนกสายพันธุของภาพชุดทดสอบ 

สําหรับภาพชุดทดสอบมีจํานวนทั้งหมด 103 ภาพ เปนภาพสายพันธุ P. falciparum 

ทั้งหมด 56 ภาพ และสายพันธุ P. vivax 47 ภาพ โดยภาพชุดน้ีไมไดถูกใชในการคํานวณหา

ฟงกชันดิสคริมิแนนต 

จากตารางที่ 6.1 แสดงใหเห็นวาเบสิสวิธีที่ 3 มีความถูกตองในการจําแนกที่มากกวาวิธีที่ 2 ผูวิจัยจึง

เลือกใชเบสิสวิธีที่ 3 ในการจําแนกภาพชุดทดสอบ ความถูกตองในการจําแนกสายพันธุของตัวจําแนก

แบบเบยสน้ันข้ึนอยูกับจํานวนคอลัมนของ Ul ที่เลือกใชดังผลการทดลองในรูปที่ 6.2 ซึ่งสังเกตไดวา

จํานวนคอลัมน ( l ) ที่แตกตางกันใหผลลัพธการจําแนกสายพันธุที่แตกตางกันโดยจากรูปจะเห็นวาตัว

จําแนกแบบเบยสน้ันสามารถจําแนกสายพันธุมาลาเรียไดถูกตองสูงที่สุด 71% (73 รูปจาก 103 รูป) 
เมื่อใช l=7 เชนเดียวกัน 
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รูปท่ี 6.2 เปอรเซ็นตความถูกตองของตัวจําแนกแบบเบยสกบัภาพชุดทดสอบซึ่งเปนฟงกชันของ 
            จํานวนคอลัมนของ Ul 

 

6.2 การจําแนกสายพันธุมาลาเรียโดยใชซัพพอรตเวกเตอรแมชชีน 

6.2.1 การฝกตัวจําแนกโดยใชเคอรเนลเชิงเสน 

 เมตริกซคุณลักษณะ Xf และ Xv ที่ไดอธิบายในบทที่ 5 น้ันถูกใชเพื่อฝกตัวจําแนก           

ซัพพอรตเวกเตอรแมชชีน เมตริกซคุณลักษณะจะถูกโปรเจคลงในปริภูมิที่แผโดย Ul ดังสมการที่ 

(6.1)-(6.2) โดยถาเลือกใชเบสิสวิธีที่ 2 Ul คือเมตริกซ Uboth จากสมการที่ (5.11) โดยใชเพียง          

3 คอลัมนแรกเทาน้ัน แตถาเลือกใชเบสิสวิธีที่ 3 Ul คือเมตริกซที่ถูกตัดมาจากเมตริกซ U จากสมการ

ที่ (5.15) โดยใชเพียง l คอลัมนแรกของ U เมตริกซ Pf และ Pv ที่ถูกฉายจะถูกปอนเขาระบบ          

ซัพพอรตเวกเตอรแมชชีนพรอมกับปายบอกคลาส (Class label) ที่เหมาะสม 

รูปที่ 6.3 แสดงผลการจําแนกสายพันธุดวยซัพพอรตเวกเตอรแมชชีนโดยใชเบสิสจากวิธีที่ 2 กับภาพ

ชุดฝกจํานวน 25 ภาพ พบวาการจําแนกโดยใชเบสิสวิธีที่ 2 น้ันใหคาความถูกตองในการจําแนกสาย

พันธุที่ตํ่าโดยสามารถจําแนกสายพันธุไดสูงสุดเพียง 48 % เทาน้ัน โดยความถูกตองในการจําแนก 

สายพันธุน้ันข้ึนอยูกับเงื่อนไขบังคับ (Box constraint: C) ซึ่งกําหนดปริมาณการจําแนกผิดพลาด 

(misclassification rate) ที่ยอมรับไดซึ่งเปนเพียงพารามิเตอรเดียวของเคอรเนลเชิงเสนที่สามารถ

ปรับคาได  ในที่น้ีไดทดลองเปลี่ยนคาเงื่อนไขบังคับในชวง 0.1-1 พบวาเปอรเซ็นตความถูกตองสูงสุด

อยูที่คาเงื่อนไขบังคับในชวง 0.1-0.2 และความถูกตองลดลงและคงตัวในชวงคาเงื่อนไขบังคับ 0.3-1  
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รูปท่ี 6.3 เปอรเซ็นตความถูกตองของการจําแนกดวยเคอรเนลเชิงเสนโดยใชเบสสิวิธีที่ 2 เมื่อเปลี่ยน 
            คาเงื่อนไขบังคับ 
 

รูปที่ 6.4 แสดงผลการจําแนกสายพันธุดวยซัพพอรตเวกเตอรแมชชีนโดยใชเบสิสวิธีที่ 3 กับภาพ

ชุดฝกจํานวน 25 ภาพ พบวาการจําแนกสายพันธุโดยใชเบสิสวิธีที่ 3 น้ันความถูกตองในการจําแนก

ข้ึนอยูกับเงื่อนไขบังคับ (Box constraint) และจํานวนคอลัมน ( l ) ของเบสิสที่ใช โดยสามารถ

จําแนกสายพันธุไดสูงสุดเพียง 76% เทาน้ัน  
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รูปท่ี 6.4 เปอรเซ็นตความถูกตองของการจําแนกดวยเคอรเนลเชิงเสนโดยใชเบสสิวิธีที่ 3 เมื่อเปลี่ยน  
            เงื่อนไขบังคับและจํานวนคอลมันของ Ul 
 

6.2.2 การฝกตัวจําแนกโดยใชเคอรเนลฟงกชันฐานรัศมี                   

(Radial basis function) 

 เชนเดียวกับเคอรเนลเชิงเสน เมตริกซคุณลักษณะ Xf และ Xv ถูกใชเพื่อฝกตัวจําแนก                 

ซัพพอรตเวกเตอรแมชชีน โดยจะถูกโปรเจคลงในปริภูมิที่แผโดย Ul และเชนเดียวกันเมตริกซ Pf และ 

Pv ที่ถูกฉายจะถูกปอนเขาระบบซัพพอรตเวกเตอรแมชชีนพรอมกับปายบอกคลาส (Class label) ที่

เหมาะสม 

รูปที่ 6.5 แสดงผลการจําแนกสายพันธุดวยซัพพอรตเวกเตอรแมชชีนโดยใชเบสิสจากวิธีที่ 2 กับภาพ

ชุดฝกจํานวน 25 ภาพ พบวาการโดยใชเบสิสวิธีที่ 2 น้ันใหความถูกตองในการจําแนกสายพันธุสูงสุดที่ 

92 % โดยความถูกตองในการจําแนกสายพันธุน้ันข้ึนอยูกับเงื่อนไขบังคับ (Box constraint: C) และ

คาซิกมา (σ) ซึ่งเปนพารามิเตอรสองตัวของเคอรเนลฟงกชันฐานรัศมีที่สามารถปรับคาได ในที่น้ีได

ทดลองเปลี่ยนคาเงื่อนไขบังคับในชวง 0.1-1 และคาซิกมาในชวง 0.1-1 
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รูปท่ี 6.5 เปอรเซ็นตความถูกตองของการจําแนกดวยเคอรเนลฟงกชันฐานรัศมีโดยใชเบสสิวิธีที่ 2  
            เมื่อเปลี่ยนคาพารามเิตอร 
 
รูปที่ (6.6)-(6.15) แสดงผลการจําแนกสายพันธุดวยซัพพอรตเวกเตอรแมชชีนโดยใชเบสิสวิธีที่ 3 กับ

ภาพชุดฝกจํานวน 25 ภาพ พบวาการใชเบสิสวิธีที่ 3 น้ันความถูกตองในการจําแนกสายพันธุข้ึนอยูกับ 

3 ปจจัยไดแก เงื่อนไขบังคับ (Box constraint: C) คาซิกมา (σ) ซึ่งกําหนดความกวางของระนาบการ

ตัดสินใจแบบเกาสเซียน (Gaussian decision plane) และจํานวนคอลัมน ( l ) ของเบสิส 
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รูปท่ี 6.6 เปอรเซ็นตความถูกตองของการจําแนกดวยเคอรเนลฟงกชันฐานรัศมีโดยใชเบสสิวิธีที่ 3  
            เมื่อใช l=1 
 

รูปท่ี 6.7 เปอรเซ็นตความถูกตองของการจําแนกดวยเคอรเนลฟงกชันฐานรัศมีโดยใชเบสสิวิธีที่ 3  
            เมื่อใช l=2 
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เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 
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รูปท่ี 6.8 เปอรเซ็นตความถูกตองของการจําแนกดวยเคอรเนลฟงกชันฐานรัศมีโดยใชเบสสิวิธีที่ 3  
            เมื่อใช l=3 

 

รูปท่ี 6.9 เปอรเซ็นตความถูกตองของการจําแนกดวยเคอรเนลฟงกชันฐานรัศมีโดยใชเบสสิวิธีที่ 3  
            เมื่อใช l=4 
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เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 
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รูปท่ี 6.10 เปอรเซ็นตความถูกตองของการจําแนกดวยเคอรเนลฟงกชันฐานรัศมโีดยใชเบสิสวิธีที่ 3  
              เมื่อใช l=5 

 
รูปท่ี 6.11 เปอรเซ็นตความถูกตองของการจําแนกดวยเคอรเนลฟงกชันฐานรัศมโีดยใชเบสิสวิธีที่ 3  
              เมื่อใช l=6 
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เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 

ไม่ว่ากรณีใดๆ ทั้งสิ้น อีกทั้งห้ามมิให้ดัดแปลงเนื้อหา และต้องอ้างอิงถึงเจ้าของเอกสารทุกครั้งที่มีการนำไปใช้ 



83 
 

รูปท่ี 6.12 เปอรเซ็นตความถูกตองของการจําแนกดวยเคอรเนลฟงกชันฐานรัศมโีดยใชเบสิสวิธีที่ 3  
              เมื่อใช l=7 

 
รูปท่ี 6.13 เปอรเซ็นตความถูกตองของการจําแนกดวยเคอรเนลฟงกชันฐานรัศมโีดยใชเบสิสวิธีที่ 3  
              เมื่อใช l=8 
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รูปท่ี 6.14 เปอรเซ็นตความถูกตองของการจําแนกดวยเคอรเนลฟงกชันฐานรัศมโีดยใชเบสิสวิธีที่ 3  
              เมื่อใช l=9 
 

รูปท่ี 6.15 เปอรเซ็นตความถูกตองของการจําแนกดวยเคอรเนลฟงกชันฐานรัศมโีดยใชเบสิสวิธีที่ 3  
              เมื่อใช l=10 
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ตารางท่ี 6.2 เปอรเซ็นตความถูกตองสูงสุดในการจําแนกสายพันธุเทียบกับจํานวนคอลัมนของเบสิสที่     
               เลือกใช 
 

จํานวนคอลัมนของเบสสิ เปอรเซ็นตความถูกตองในการจําแนกสายพันธุ 
1 88 
2 92 
3 92 
4 88 
5 92 
6 92 
7 92 
8 92 
9 76 
10 68 

 

พบวาการใชเคอรเนลฟงกชันฐานรัศมี (RBF) ใหผลการจําแนกสายพันธุภาพชุดฝกที่ดีกวาการใช  

เคอรเนลเชิงเสนคอนขางมาก โดยมีผลการจําแนกสายพันธุดีที่สุดคือ 92% เมื่อใชจํานวนคอลัมน

ของเบสิสวิธีที่ 3 เทากับ 2, 3, 5, 6, 7 และ 8 คอลัมน 
 

6.2.3 การทดสอบระบบการจําแนกดวยซัพพอรตเวกเตอรแมชชีน 

 เพื่อทดสอบระบบการคัดแยกสายพันธุผูวิจัยไดใชภาพสายพันธุ P. falciparum จํานวน 56 

ภาพและสายพันธุ P. vivax จํานวน 47 ภาพรวม 103 ภาพเปนชุดทดสอบ โดยภาพเหลาน้ีไมถูกใช

ในชุดฝก 

 เมื่อใชเบสิสวิธีที่ 3 และเคอรเนลฟงกชันฐานรัศมี โดยใชคาเงื่อนไขบังคับและซิกมาที่ดีที่สุด 

(พิจารณาจากรูปที่ 6.7, 6.8, 6.10, 6.11, 6.12 และ 6.13) ในการจําแนกภาพชุดทดสอบดวย       

ซัพพอรตเวกเตอรแมชชีน จะไดผลการจําแนกดังแสดงในตารางที่ 6.3  

 

 

 

 

 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 
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ตารางท่ี 6.3 ความถูกตองในการจําแนกสายพันธุมาลาเรียในภาพชุดทดสอบของตัวจําแนก           

                ซัพพอรตเวกเตอรแมชชีน 
 

วิธีสรางเบสสิ l เงื่อนไขบังคับ ซิกมา ความถูกตองรวม (%) 
3 2 1 1 60 
3 3 0.8 1 62 
3 5 0.7 0.8 54 
3 6 0.8 1 83 
3 7 0.8 1 54 
3 8 0.8 1 71 

 
จากตารางที่ 6.3 จะเห็นวาที่ l=6 มีความถูกตองในการจําแนกภาพชุดทดสอบสูงที่สุดคือ 83% โดยมี
คาเงื่อนไขบังคับเทากับ 1 และซิกมาเทากับ 0.8 ดังน้ันผูวิจัยจึงเลือกใชคาพารามิเตอรเหลาน้ีสําหรับ
อัลกอริธึมสุดทาย และสามารถสรุปความสามารถในการจําแนกสายพันธุปรสิตมาลาเรียของ
อัลกอริธึมที่พัฒนาข้ึนไดในตารางที่ 6.4 ผลการทดสอบแสดงใหเห็นวาสําหรับภาพชุดฝกระบบมี
เปอรเซ็นตความถูกตอง 90% สําหรับการจําแนกเช้ือสายพันธุ P. falciparum และ 93.33% สําหรับ
เช้ือ P. vivax และมีความถูกตองสําหรับภาพชุดทดสอบ 85.71% สําหรับ P. falciparum และ 
78.72% สําหรับ P. vivax คิดเปนเปอรเซ็นตความถูกตองรวมในการจําแนกทั้งสองสายพันธุเทากับ 
92% และ 82.52% สําหรับภาพชุดฝกและชุดทดสอบตามลําดับ 

 
ตารางท่ี 6.4 ความถูกตองของระบบ 

  เปอรเซ็นตความถูกตองในการจําแนก 
ภาพชุดฝก P. falciparum 9/10 ภาพ = 90% 

P. vivax 14/15 ภาพ = 93.33% 
รวม 23/25 ภาพ = 92% 

ภาพชุดทดสอบ P. falciparum 48/56 ภาพ = 85.71% 
P. vivax 37/47 ภาพ = 78.72% 

รวม 85/103 ภาพ = 82.52% 
 

นอกจากน้ีเมื่อพิจารณาคาเอกฐานของ Ũ (สมาชิกบนเสนทแยงมุมของ S) ในรูปที่ 6.16 พบวาคา  

เอกฐาน 6 คาแรกน้ันเปนสวนที่เดนที่สุด ครอบคลุม 73.95% ของความแปรปรวนทั้งหมดและ

นํ้าหนักของคาเอกฐานเริ่มตํ่าลงที่คาเอกฐานลําดับที่ 7 ซึ่งเปนอีกขอพิสูจนหน่ึงที่แสดงใหเห็นวาการ

เลือก Ũ6 เปนเบสิสน้ันสมเหตุสมผล 

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 
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รูปท่ี 6.16 คาเอกฐานของ Ũ 
 

6.2.4 การจําแนกสายพันธุโดยการเพ่ิมคลาส “ไมแนใจ” 

 จากตารางที่ 6.4 ซึ่งแสดงผลลัพธการจําแนกสายพันธุโดยใชเพียงแค 2 คลาสตามจํานวน 

สายพันธุของมาลาเรียที่ใชในงานวิจัย พบวาผลลัพธการจําแนกสายพันธุทั้งสองสายพันธุมีคาที่สูงอยู

ในเกณฑที่ยอมรับไดเมื่อเทียบกับงานวิจัยอื่นดังแสดงในตารางที่ 2.1 แตผูวิจัยตองการพัฒนาใหระบบ

สามารถจําแนกสายพันธุไดถูกตองมากย่ิงข้ึน จึงกําหนดใหมีคลาสเพิ่มเติมอีกหน่ึงคลาสนอกเหนือจาก

คลาสของทั้งสองสายพันธุคือคลาส “ไมแนใจ” ซึ่งเปนคลาสที่จํานวนภาพยอยของสองสายพันธุที่ถูก

ตัดสินโดยอัลกอริธึมจากภาพตนฉบับเดียวกันมีคาตางกันไมมาก ทําใหการตัดสินใจดวยกฎหมูมาก 

(majority rule) เพื่อเลือกสายพันธุของภาพใหญตนฉบับไมชัดเจน รูปที่ 6.17 แสดงแผนผังของ

อัลกอริธึมเมื่อเพิ่มคลาสไมแนใจ โดยระบบจะรองขอภาพใหมจากผูใชหากไมสามารถตัดสินสายพันธุ

ได 
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รูปท่ี 6.17 ผังงานการพฒันาอลักอริธึมเมือ่เพิม่คลาส 
 

   

  

 

 

 

 

 

 

 เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 
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ตารางท่ี 6.5 ความสามารถของระบบในการระบุสายพันธุเมื่อเพิ่มคลาส “ไมแนใจ” 

  

เปอรเซ็นตการระบสุายพันธุ 
ผลตางของจํานวนภาพยอยสองสายพันธุ 

5% 10% 15% 20% 

ภาพชดุฝก 
  
  

P. falciparum 
9/10 ภาพ  
= 90% 

9/10 ภาพ  
= 90% 

9/10 ภาพ  
= 90% 

8/10 ภาพ 
 = 80% 

P. vivax 
15/15 ภาพ  
= 100% 

14/15 ภาพ  
= 93.33% 

13/15 ภาพ  
= 86.67% 

13/15 ภาพ  
= 86.67% 

รวม 
24/25 ภาพ  

= 96% 
23/25 ภาพ  

= 92% 
22/25 ภาพ  

= 88% 
21/25 ภาพ  

= 84% 

ภาพ 
ชุดทดสอบ 

  
  

P. falciparum 
54/56 ภาพ  
= 96.43% 

53/56 ภาพ  
= 94.64% 

47/56 ภาพ  
=  83.92% 

46/56 ภาพ 
= 82.14 % 

P. vivax 
46/47 ภาพ  
= 97.87% 

45/47 ภาพ  
= 95.74% 

39/47 ภาพ  
= 82.97% 

39/47 ภาพ 
 = 82.97% 

รวม 

100/103 
ภาพ  

= 97.08% 
98/103 ภาพ  
= 95.14% 

86/103 ภาพ  
= 83.49% 

85/103 ภาพ 
 = 82.52% 

 

ตารางท่ี 6.6 ความสามารถของระบบในการจําแนกสายพันธุเมื่อเพิ่มคลาส “ไมแนใจ” 

  

เปอรเซ็นตความถูกตองในการจําแนกสายพันธุ 

ผลตางของจํานวนภาพยอยสองสายพันธุ 

5% 10% 15% 20% 

ภาพชดุฝก 
  

  
  

P. falciparum 
9/9 ภาพ 
=100% 

9/9 ภาพ 
=100% 

9/9 ภาพ 
=100% 

8/8 ภาพ 
 = 100% 

P. vivax 
14/15 ภาพ 
= 93.33% 

13/14 ภาพ 
 = 92.85% 

12/13 ภาพ  
= 92.3% 

12/13 ภาพ  
= 92.3% 

รวม 
23/24 ภาพ  
= 95.83% 

22/23 ภาพ 
 = 95.65% 

21/22 ภาพ  
= 95.45% 

20/21 ภาพ  
= 95.23% 

ภาพ 
ชุดทดสอบ 

  
  

P. falciparum 
46/54 ภาพ  
= 85.18% 

46/53 ภาพ  
=  86.79% 

41/47 ภาพ  
= 87.23% 

41/46 ภาพ 
 = 89.13% 

P. vivax 
36/46 ภาพ  
= 78.26% 

35/45 ภาพ 
= 77.77% 

29/39 ภาพ 
 = 74.35% 

29/39 ภาพ 
=74.35% 

รวม 
82/100 ภาพ  

= 82% 
81/98 ภาพ  
= 82.65% 

70/86 ภาพ  
= 81.39% 

70/85 ภาพ 
= 82.35% 
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ตารางที่ 6.5 แสดงผลลัพธการตัดสินใจระบุสายพันธุโดยเปลี่ยนแปลงเปอรเซ็นตผลตางของจํานวน

ภาพยอย พบวาเมื่อเพิ่มเปอรเซ็นตผลตางจะทําใหความสามารถในการระบุสายพันธุของระบบมีคา

ลดลง (ไมสามารถระบุสายพันธุไดหากภาพอยูในคลาส "ไมแนใจ") โดยมีคาตํ่ากวา 90% เมื่อใช

เปอรเซ็นตผลตางที่ 15% และ 20% และเมื่อพิจารณาความสามารถในการจําแนกสายพันธุเฉพาะ

ภาพที่สามารถระบุสายพันธุได ซึ่งแสดงในตารางที่ 6.6 พบวาคาความถูกตองรวมในการจําแนก   

สายพันธุมีคาสูงที่สุดที่เปอรเซ็นตผลตางของจํานวนภาพยอยเทากับ 10% ดังน้ันผูวิจัยจึงเลือกใชชวง

เปอรเซ็นตผลตางของจํานวนภาพยอยที่ 10% 

 
ตารางท่ี 6.7 ความสามารถของระบบในการจําแนกสายพันธุกอนและหลังการเพิ่มคลาส “ไมแนใจ” 

 เปอรเซ็นตความถูกตองในการจําแนกสายพันธุ 
กอนเพิ่มคลาส หลงัเพิม่คลาส  

ภาพชดุฝก 

 
P. falciparum 9/10 ภาพ = 90% 9/9 ภาพ =100% 

P. vivax 14/15 ภาพ = 93.33% 13/14 ภาพ  = 92.85% 
รวม 23/25 ภาพ = 92% 22/23 ภาพ  = 95.65% 

ภาพ 
ชุดทดสอบ 

 

P. falciparum 48/56 ภาพ = 85.71% 46/53 ภาพ =  86.79% 
P. vivax 37/47 ภาพ = 78.72% 35/45 ภาพ= 77.77% 

รวม 85/103 ภาพ = 82.52% 82/100 ภาพ = 82.65% 
 

เมื่อพิจารณาคาความถูกตองในการจําแนกสายพันธุโดยรวมกอนเพิ่มคลาสและหลังเพิ่มคลาส ดัง

แสดงในตารางที่ 6.7 พบวาหลังจากเพิ่มคลาสระบบสามารถจําแนกสายพันธุไดถูกตองมากข้ึน 3.65% 

สําหรับรูปชุดฝก และ 0.13% สําหรับรูปชุดทดสอบ ซึ่งจะเห็นวาเมื่อเพิ่มคลาส “ไมแนใจ” ระบบ

สามารถเพิ่มความสามารถการจําแนกสายพันธุของระบบไดเพียงเล็กนอยเทาน้ัน ผูวิจัยจึงมีความเห็น

วาไมควรเพิ่มคลาส “ไมแนใจ” ในอัลกอริธึมของงานวิจัยน้ี เพราะไมไดทําใหอัลกอริธึมสามารถ

จําแนกสายพันธุไดถูกตองเพิ่มข้ึนอยางมีนัยสําคัญ 
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บทท่ี  7 

สรุปผลการวิจัยและขอเสนอแนะ 
 

7.1 สรุปผลการวิจัย 
 วิทยานิพนธน้ีทําการศึกษาลักษณะความสัมพันธระหวางคุณลักษณะของภาพและสายพันธุ
ของมาลาเรีย พัฒนาเทคนิคการประมวลผลภาพเพื่อตรวจจับโครมาตินของปรสิตมาลาเรียรวมถึง
ระบบจําแนกสายพันธุปรสิตมาลาเรียอัตโนมัติโดยใชภาพแผนฟลมโลหิตชนิดหนา 
 ผูวิจัยไดใชเทคนิคการประมวลผลภาพเพื่อทําการตรวจจับโครมาตินของปรสิตมาลาเรียใน
ภาพที่มีพื้นหลังไมสม่ําเสมอ โดยการใชองคประกอบสี 2 ชนิดคือองคประกอบ Hue และ Intensity 
ของระบบสี HSI รวมกับเทคนิคการประมวลผลภาพเชน การเทรสโชลดแบบ Global thresholding 
โดยใชวิธีของ Gonzalez and Woods และวิธีของ Otsu การขยายภาพ การเซาะภาพ การเปดภาพ 
การเติมเต็มบริเวณ การกําจัดวัตถุบริเวณขอบภาพ  ในการแยกโครมาตินออกจากพื้นหลังของภาพ
เพื่อทําการตัดแบงภาพตนฉบับออกเปนภาพยอยเพื่อความรวดเร็วในการประมวลผล จากน้ันได
คํานวณคาทางสถิติของภาพแผนฟลมโลหิตหนาของสายพันธุมาลาเรียทั้งสองชนิด พบวาภาพทั้งสอง
สายพันธุมีคาทางสถิติที่ตางกันอยางเห็นไดชัดเหมาะสําหรับการใชเปนคุณลักษณะเพื่อจําแนกสาย
พันธุ แตเน่ืองจากคุณลักษณะของภาพที่ถูกเลือกใชมีจํานวนมากทําใหขอมูลมีขนาดใหญ ผูวิจัยจึง
เลือกใชวิธีการแยกองคประกอบเชิงเด่ียวในการลดขนาดขอมูลโดยที่ขอมูลยังคงคุณลักษณะที่สําคัญ
ของภาพ  
 ผูวิจัยไดศึกษาวิธีการจําแนกขอมูล 2 วิธีเปรียบเทียบกันไดแก การจําแนกแบบเบยสและ   
ซัพพอรตเวกเตอรแมชชีน และพบวาการจําแนกโดยใชซัพพอรตเวกเตอรแมชชีนใหความถูกตองที่สูง
กวาวิธีการจําแนกแบบเบยส สําหรับอัลกอริธึมสุดทาย ไดใชซัพพอรตเวกเตอรแมชชีนรวมกับ 
เคอรเนลฟงกชันฐานรัศมี โดยทําการปรับคาพารามิเตอร 3 คาไดแก คาเงื่อนไขบังคับ คาซิกมา และ
จํานวนคอลัมนของเบสิส เพื่อใหไดผลลัพธการจําแนกที่ดีทีสุด ผลการทดสอบอัลกอริธึมกับภาพชุด
ทดสอบ พบวาสามารถจําแนกเช้ือสายพันธุ P. falciparum ไดถูกตอง 85.71 % และสายพันธุ      
P. vivax ไดถูกตอง 78.72% 
  

7.2 ขอเสนอแนะ 
 ในงานวิจัยพบวายังมีความผิดพลาดในการจําแนกสายพันธุมาลาเรียในการอาศัยเพียงคาทาง
สถิติของภาพ เน่ืองจากภาพที่ใชในการวิจัยบางภาพมีเช้ือที่มีลักษณะทางกายภาพและคุณลักษณะ
ทางสถิติที่ใกลเคียงกับเช้ืออีกชนิดทําใหผลลัพธการจําแนกผิดพลาด ดังน้ันหากมีการพัฒนาเทคนิค
การประมวลผลภาพที่สามารถบงบอกลักษณะทางกายภาพของไซโทพลาสซึมไดอาจทําใหการจําแนก
สายพันธุมีความแมนยํามากข้ึน เชนการใชภาพ 3 มิติจากการถายดวยกลองจุลทรรศนที่ความลึก
หลายระดับ รวมถึงการใชคาทางสถิติชนิดอื่นในการจําแนกสายพันธุดวย 
 นอกจากน้ีในสวนของภาพที่ใชในการวิจัย ถามีปริมาณมากจะทําใหมีขอมูลทางสถิติเพิ่มมาก
ข้ึน ก็จะสามารถสรางระบบการจําแนกสายพันธุที่มีความแมนยําเพิ่มมากข้ึน 
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7.3 ทิศทางงานวิจัยในอนาคต 
 ในงานวิจัยน้ีเลือกใชมาลาเรียเพียง 2 สายพันธุที่พบการระบาดมากที่สุดในประเทศไทย    
แตจากขอมูลปจจุบันพบวามีสายพันธุอื่นที่แพรระบาดในพื้นที่บริเวณภาคใตของไทยไดแกสายพันธุ
Plasmodium malaria นอกจากน้ีมาลาเรียยังมีระยะการเจริญเติบโตของเช้ือซึ่งในแตละระยะมี
ลักษณะของปรสิตที่แตกตางกัน ดังน้ันการพัฒนาใหระบบสามารถจําแนกมาลาเรียสายพันธุอื่นรวมถึง
จําแนกระยะของเช้ือไดจะทําใหระบบมีความสมบูรณมากข้ึน 
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%% ------------ Import data (Testing Image) ------------------ 
testing_image=imread('pf1.jpg');  
normalized_testing_image=im2double(testing_image); 
  
%% ------------ Decomposing RGB color model ------------------ 
r=normalized_testing_image(:,:,1);  % Red component 
g=normalized_testing_image(:,:,2);  % Green component 
b=normalized_testing_image(:,:,3);  % Blue component 
  
%% ------------ Converting into HSI color model --------------
---- 
H_component=acos((0.5*((r-g)+(r-b)))./((sqrt((r-g).^2+(r-
b).*(g-b)))+eps)); 
H_component(b>g)=2*pi-H_component(b>g); 
H_component=H_component/(2*pi); 
S_component=1-3.*(min(min(r,g),b))./(r+g+b+eps); 
std_of_s=std(reshape(S_component,[1],[])); 
I_component=((r+g+b)/(3)); 
  
  
  
%% ------------ Calculating Treshold value: T stated in 
Gonzalez and wood  
T=0.5*(double(min(I_component(:))+double(max(I_component(:))))
); 
done=false; 
while ~done 
   g=I_component>=T; 
   Tnext=0.5*(mean(I_component(g))+mean(I_component(~g))); 
  G1= mean(I_component(g)); 
   G2=mean(I_component(~g)); 
   done=abs(T-Tnext)<0.5; 
   T=Tnext; 
end 
  
  
I_component(I_component>=T)=0;  % tresholding 
I_component=im2bw(I_component,0.3);  %converting into binary 
image 
I_component = imfill(I_component,'holes'); %filling holes 
se = strel('disk',5); % creating structure element 
I_component= imdilate(I_component,se); % dilating binary image 
I_component = imfill(I_component,'holes');    %%%%%hole file 
I_component = xor(bwareaopen(I_component,10),  
bwareaopen(I_component,8000));    % removing White Blood Cells 
I_component = imerode(I_component,se); % eroding binary image 
       
 %% ------------ estimating number of White Blood Cells 
if(std_of_s<0.08)  % there are few White Blood cells 
  
   Chromatin_mask = imclearborder(I_component); %removing 
border objects 
     

เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 

ไม่ว่ากรณีใดๆ ทั้งสิ้น อีกทั้งห้ามมิให้ดัดแปลงเนื้อหา และต้องอ้างอิงถึงเจ้าของเอกสารทุกครั้งที่มีการนำไปใช้ 



98 
 
else         % there are plenty of White Blood cells 
  
  
Otsu_treshold=graythresh(H_component); % calculating Otsu's 
threshold value 
  
H_component(H_component>=Otsu_treshold)=1; % thresholding 
H_component=im2bw(H_component,0.9); %converting into binary 
image 
H_component=imcomplement(H_component); %negation 
H_component(I_component==0)=0;  %intersection between two 
masks 
Chromatin_mask = imclearborder(H_component); %removing border 
objects 
end 
  
  
  
[nLow,nCol]=size(Chromatin_mask); %size of image 
[labeledImage numberOfSpots] = bwlabel(Chromatin_mask); 
testing_feature_set=zeros(1,20); 
  
for numb=1:numberOfSpots 
[r, c] = find(labeledImage==numb);  %%% [r,c] are pixel 
coordinates of this chromatin 
         
       %%locate center of this chromatin 
         center_row=(min(r)+max(r))/2;  
         center_column=(min(c)+max(c))/2; 
         
       if center_row<=70    
           starting_row=1;  
       else 
           starting_row=center_row-70; 
       end 
        
       if center_column<=70 
           starting_column=1;  
       else 
           starting_column=center_column-70; 
       end 
          
       if starting_row+140>nLow 
           ywidth=nLow-starting_row;  
       else 
           ywidth=140; 
       end 
       if starting_column+140>nLow 
           xwidth=nCol-starting_column;  
       else 
           xwidth=140; 
       end         
       %% divide image into sub-small images 
       sub_image = imcrop(testing_image,[starting_column 
starting_row xwidth ywidth]); 
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%%%%%%%%%%%%%%%%%%%generating feature 
  
hsv = rgb2hsv(sub_image); 
V=hsv(:,:,3); 
normalized_sub_image=im2double(sub_image); 
r=normalized_sub_image(:,:,1); 
g=normalized_sub_image(:,:,2); 
b=normalized_sub_image(:,:,3); 
S=1-3.*(min(min(r,g),b))./(r+g+b+eps); 
I=((r+g+b)/(3)); 
  
%%%%%%%%%%%%%%%%%%%%%%%%%%%%%%%%%%%%%%%%%reshape 
g= reshape(g,[1],[]); 
I= reshape(I,[1],[]); 
S= reshape(S,[1],[]); 
V= reshape(V,[1],[]); 
  
testing_feature_set(numb,:)=[mean(g) std(g) kurtosis(g) 
skewness(g) entropy(g) mean(I) std(I) kurtosis(I) skewness(I) 
entropy(I) mean(S) std(S) kurtosis(S) skewness(S) entropy(S) 
mean(V) std(V) kurtosis(V) skewness(V) entropy(V)]; 
  
end 
  
   
  
%% ------------ training SVM 
  
  
load('Training_set.mat') %%loading training set                     
  
  
[Uf,s1,v1]=svd(Xpf_training_set'); %% decomposing Pf feature 
set 
[Uv,s2,v2]=svd(Xpv_training_set'); %% decomposing Pv feature 
set 
s1=diag(s1.^2); 
s2=diag(s2.^2); 
df=find((cumsum(s1)/max(cumsum(s1)))>=0.99); 
dv=find((cumsum(s2)/max(cumsum(s2)))>=0.99); 
Usum=[Uf(:,1:df(1)),Uv(:,1:dv(1))]; 
[Uall,Sall,Vall]=svd(Usum); 
                
Uall=Uall(:,1:6);   %%%<--- choosing only first six columns of 
Uall 
Wf=Uall'*Xpf_training_set';  % projecting Pf feature set onto 
basis matrix 
Wv=Uall'*Xpv_training_set';  % projecting Pv feature set onto 
basis matrix 
xdata=[Wf';Wv'];  
group={'Pf','Pf','Pf','Pf','Pf','Pf','Pf','Pf','Pf','Pf','Pf',
'Pf','Pf','Pf','Pf','Pf','Pf','Pf','Pf','Pf','Pf','Pf','Pf','P
f','Pf','Pf','Pf','Pf','Pf','Pf','Pf','Pf','Pf','Pf','Pf','Pf'
,'Pf','Pf','Pf','Pf','Pv','Pv','Pv','Pv','Pv','Pv','Pv','Pv','
Pv','Pv','Pv','Pv','Pv','Pv','Pv','Pv','Pv','Pv','Pv','Pv','Pv
','Pv','Pv','Pv','Pv'}; เอกสารนี้เป็นเอกสารที่สงวนไว้สำหรับการใช้งานเพื่อการศึกษาเท่านั้น ไม่อนุญาตให้นำไปใช้ประโยชน์ด้านการค้า 
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group=group'; 
  
svmStruct = 
svmtrain(xdata,group,'showplot','false','kernel_function','rbf
','boxconstraint',0.8,'rbf_sigma',1);  %% training SVM 
classifier           
                     
   
X_testing=Uall'*testing_feature_set'; 
species = svmclassify(svmStruct,X_testing');  % classifying 
each sub-small images 
  
[a b c] = unique(species); 
d = hist(c,length(a)); 
%%%% d(1)= number of Pf's sub-small images 
%%%% d(2)= number of Pv's sub-small images 
 
if(d(1)>d(2)) 
    disp('algorithm concludes that this testing image belong 
to P. Falciparum species') 
elseif(d(1)==d(2)) 
        disp('algorithm concludes that this testing image 
belong to P. Falciparum species') 
else 
        disp('algorithm concludes that this testing image 
belong to P. Vivax species') 
  
end                  
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