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บทคัดยอ 
งานวิจัยนี้เปนการพัฒนาการระบุจํานวนแบบอัตโนมัติสําหรับภาพโครโมโซมชนิด         เซลล

ถุ ง น้ํ า ค ล่ํ า  ( Automated Number Determination Development for Amniotic Fluid Bag 

Chromosomes Image: AND-AFBCI) เพ่ือทําใหวิธีการระบุจํานวนแบบอัตโนมัติมีความถูกตองและ

มีประสิทธิภาพ โดยแกไขปญหาการตรวจจับจํานวนจุดตัดผิดพลาดท่ีเกิดจากความกํากวมของภาพ

โครโมโซมซึ่งเกิดจากการทับซอนกันและการหักงอของโครโมโซม จึงสงผลใหการระบุจํานวน

โครโมโซมไมถูกตอง ดังนั้นงานวิจัยนี้จึงมุงเนนในการพัฒนาวิธีการหาจุดตัดในรูปแบบใหมดวยวิธี 

( Crosspoint Identification in Chromosomal Structures: A Directional Binary Approach: 

CICS-DBA) และ (Hybrid Approach for Chromosome Segmentation in Amniotic Fluid Cells 

Using OTSU, Flood Fill, and Morphological Techniques : HCS-AFC) โดยพัฒนาบนพ้ืนฐาน

ของภาพ Direct Binary-Scale และวิธี Hit-or-Miss Transformation 

จากผลการทดลองพบวาวิธี AND-AFBCI สงผลใหเพ่ิมความถูกตองในการระบุจํานวน

โครโมโซมชนิดเซลลถุงน้ําคล่ําในลักษณะภาพที่โครโมโซมทับซอนกัน โดยใหผลการระบุจํานวน

โครโมโซมชนิดเซลลถุงนํ้าคล่ําที่ถูกตองที่ 81.48% 
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ABSTRACT 
This research focuses on the development of an automated number 

determination method for amniotic fluid chromosome images (Automated Number 

Determination Development for Amniotic Fluid Bag Chromosomes Image: AND-AFBCI). 

The aim is to enhance the accuracy and efficiency of automated chromosome counting 

by addressing the issue of erroneous crosspoint detection, which arises due to 

chromosome image ambiguities caused by overlapping and bending chromosomes. 

These issues often result in incorrect chromosome counts. Therefore, this research 

seeks to develop a novel crosspoint identification method using the Crosspoint 

Identification in Chromosomal Structures: A Directional Binary Approach (CICS-DBA) and 

a Hybrid Approach for Chromosome Segmentation in Amniotic Fluid Cells Using OTSU, 

Flood Fill, and Morphological Techniques (HCS-AFC). The methods are built on Direct 

Binary-Scale images and the Hit-or-Miss Transformation technique. 

The experimental results show that the AND-AFBCI method improves the 

accuracy of chromosome counting in overlapping amniotic fluid chromosome images, 

achieving an accuracy rate of 81.48%. 
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คาํอธิบายสัญลักษณและคํายอ 
ตารางที่ 1.1 อธิบายสัญลักษณและคํายอ 

ลําดับ คําศัพท ความหมาย 

1 โครโมโซม  
(Chromosome) 

สารพันธุกรรมในรางกายของมนุษย 

2 G-Band เทคนิคการยอมสีโครโมโซม 

3 เมทาเฟส 
(Metaphase) 

ระยะท่ีโครโมโซมแตละแทงซึ่งประกอบดวยโครมาทิด 2 
เสนเคลื่อนที่มาอยูตรงก่ึงกลางของเซลลและเสนใยสปน
เดิลเตรียมพรอมท่ีจะดึงโครโมโซมแตละแทงใหแยกออก
จากกันไปยังคนละข้ัวของเซลลซึ่งอยูตรงขาม 

4 โครโมโซมรางกาย  
(Autosome) 

กลุมของโครโมโซมที่ควบคุมลักษณะทางพันธุกรรมและ
ลักษณะตาง ๆ ของรางกายเชน ลักษณะของเสนผม 
ลักษณะดวงตา เพศ และสีผิว 

5 โครโมโซมเพศ  
(Sex Chromosome) 

กลุมของโครโมโซมประเภทหนึ่งที่ชวยกําหนดเพศของสิ่ง
มีชีวิต 

6 พิกเซล  
(Pixel) 

หนวยพ้ืนฐานของภาพ คือจุดภาพบนจอแสดงผลหรือ 
จุดภาพในภาพที่รวมกันเปนภาพขึ้น โดยภาพหนึ่ง ๆ จะ
ประกอบไปดวยจุดภาพหรือพิกเซลมากมาย และแตละ
ภาพที่สรางขึ้นจะมีความหนาแนนของจุดภาพ หรือ
บางครั้งแทนวาความละเอียด (ความคมชัด) ที่แตกตาง
กันไป จึงใชในการบอกคุณสมบัติของภาพ จอภาพ หรือ 
อุปกรณแสดงผลภาพได 

7 ภาพไบนารี่ 
(Binary Image) 

ภาพไบนารี่จะมีแคความเขม 2 คาเทานั้นคือ 0 และ 1 
หมายความวา พิกเซลใดท่ีมีคาเปน 0 ก็จะหมายถึง
พิกเซลนั้นแสดงสีดํา พิก-เซลใดที่มีคา เปน 1 ก็จะ
หมายถึงพิกเซลนั้นแสดงสีขาว 

8 จุดปลาย  
(End Point) 

จุดของพิกเซลจุดสุดทายของปลายกระดูกภาพโครโมโซม
ในแตละเสน 
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ตารางที่ 1.1 อธิบายสัญลักษณและคํายอ (ตอ) 

ลําดับ คําศัพท ความหมาย 

9 จุดตัด  
(Intersection Point) 

พิกเซลที่อยูกอนการเกิดทางแยกหรือการแตกแขนง
ออกของกระดูกภาพ 

10 ภาพระดับสีเทา 

(Gray Scale) 
ภาพระดับสีเทามีระดับสีทั้งหมด 256 ระดับ โดยนิยม
ระบุในชวง 0-1 หรือ 0-255 

11 Threshold คาเกณฑที่ใชสําหรับการแบงแยก เชน แบงแยกเฉดสี
หรอืพิกเซลของภาพ 

12 การเพิ่มคุณคาหรือการปรับ 
ปรงุ (Enhancement) 

กระบวนการ ในการปรับป รุงคุณภาพหรือ เพิ่ ม
ประสิทธิภาพของขอมูลหรือภาพใหอยูในสภาพที่ดี
กวาเดิม เ พ่ือให เหมาะสมกับการวิเคราะห การ
ประมวลผล หรอืการรับรูของมนุษยมากยิ่งข้ึน 

13 Gamma Correction กระบวนการที่ใชในการปรับความสวางของภาพดิจิทัล 
เพ่ือใหการแสดงผลภาพนั้นเปนไปอยางถูกตองตามที่
ตามนุษยรับรูได 

14 Otsu Threshold วิธีการกําหนดคาเกณฑ (Threshold) สําหรับการแบง
ภาพเปนสองสวนโดยอัตโนมัติ 

15 การสรางโครงกระดูกภาพ 

(Skeletonize) 
กระบวนการแปลงวัตถุในภาพใหเปนเสนโครงกระดูก
ที่บางที่สุด เพ่ือรักษาโครงสรางหลักและรายละเอียด
สําคัญของวัตถุ ชวยในการวิเคราะหภาพทรงและ
โครงสรางของวัตถุในภาพไดอยางมีประสิทธิภาพ 

16 Hit-or-Miss Transform กระบวนการทางสัณฐานวิทยาท่ีใชในการตรวจจับ
รูปแบบเฉพาะโดยใชโครงสรางเซลลสองอันในการ
ตรวจจับสวนที่เปนวัตถุและพ้ืนหลัง สามารถวิเคราะห
และศึกษาภาพรางและโครงสรางของวัตถุในภาพได
อยางแมนยํา 
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ตารางที่ 1.1 อธิบายสัญลักษณและคํายอ (ตอ) 

ลําดับ คําศัพท ความหมาย 

17 (Determine The Number 
of Complicated 
Chromosome Image: 
DNCC) 

การตรวจระบุจํานวนภาพโครโมโซมท่ีมีความซับซอน
สามารถทําไดโดยการใชเทคนิคการประมวลผลภาพ
และการวิเคราะหรูปแบบ เพื่อระบุและตรวจจับ
ลักษณะที่ซบัซอนของภาพ เชน การทับซอน ความ
ผิดปกติ หรือการเบลอของโครโมโซม 

18 (Automatic Geometric 
Feature Extraction: AGFE) 

กระบวนการที่ใชเทคโนโลยีคอมพิวเตอรเพื่อตรวจจับ
และสกัดลักษณะทางเรขาคณิตอัตโนมัติ โดยไมตองมี
ความสามารถในการประมวลผลของมนุษย เชน การ
ตรวจจับเสนรอบภาพ การหาจุดตรงกลาง การวัด
ความยาว ความกวาง หรอืพ้ืนที่ของวัตถุ 

19 (Skeleton Intersection 
Filling: SIF) 

เทคนิคในการประมวลผลภาพที่ใชในการกรอนขอมูล
ในพื้นที่เชิง Super ของ Skeleton ซึ่งเปนโครงสราง
ที่ถูกสรางข้ึนจากวัตถุที่เราสนใจในภาพ โดยเฉพาะ
จุดที่ตัดกันของวัตถุหรือโครงสรางนั้น ๆ 

20 (Skeleton Intersection 
Point Detection: SIPD) 

กระบวนการในการตรวจจับจุดตัดกัน (Intersection 
Points) ใน โคร งสร า ง  Skeleton ของ วั ตถุ ห รือ
โครงสรางที่ถูกสรางขึ้นจากภาพดิจิตัล โดยทั่วไปจะ
ใชในการวิเคราะหภาพทางการแพทยและภาพ
วิทยาศาสตร 
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1     บทนํา 

1.1 ท่ีมาและความสําคัญ 
การวิเคราะหภาพโครโมโซมดวยการระบุจํานวนโครโมโซม เปนกระบวนการทางการแพทย

อยางหนึ่งท่ีชวยใหแพทยสามารถตรวจสอบและวินิจฉัยโรคท่ีเก่ียวของกับความผิดปกติทางพันธุกรรม
ได ซึ่งโครโมโซมเปนโครงสรางที่อยูในนิวเคลียสของเซลล โดยมีบทบาทสําคัญในการถายทอดขอมูล
ทางพันธุกรรมและการเปลี่ยนแปลงในจํานวนหรือโครงสรางของโครโมโซมสามารถนําไปสูโรคตาง ๆ 
ที่มีความผิดปกติทางพันธุกรรม 

ในอดีตการระบุจํานวนโครโมโซมตองใชผูเชี่ยวชาญที่มีความรูความสามารถในการดูและ
วิเคราะหภาพโครโมโซมจากกลองจุลทรรศน อยางไรก็ตามกระบวนการนี้ใชเวลานานและมีคาใชจาย
สูง โดยในปจจุบันมีการนําเทคโนโลยีการประมวลผลภาพเขามาชวยในการวิเคราะหและระบุจํานวน
โครโมโซม เนื่องจากการใชเทคโนโลยีดังกลาวสามารถชวยใหการระบุจํานวนโครโมโซมมีความสะดวก
รวดเร็วและลดภาระคาใชจาย โดยการใชเทคโนโลยีการประมวลผลภาพในการวิเคราะหและระบุ
จํานวนโครโมโซมตองทําการสกัดคุณลักษณะที่สําคัญ อยางไรก็ตามวิธีการเหลานี้ถือวายังขาด
ผูเชี่ยวชาญทางการแพทยในการวิเคราะหภาพโครโมโซมใหเพียงพอกับความตองการของผูปวยและ
ภาพโครโมโซมท่ีใชในการวิเคราะหสวนใหญมักเปนภาพโครโมโซมจากถุงน้ําคล่ํา 

ปจจุบันนี้เทคโนโลยีการประมวลผลภาพถูกนํามาใชเพ่ือชวยแพทยในการวิเคราะหจํานวน

โครโมโซมไดรวดเร็วข้ึนและเทคโนโลยีนี้มีความเก่ียวของกับการดึงคุณลักษณะจากภาพโครงรางของ

โครโมโซม โดยจะคนหาจุดปลายบนเสนโครงรางของโครโมโซมและระบุจุดตัดบนโครงรางโครโมโซม

ในกรณีที่โครโมโซมที่ทับซอนกัน ทําการดึงคุณลักษณะออกมาและถูกนําไปวิเคราะหเพ่ือกําหนด

จํานวนโครโมโซมจากภาพ แตถึงอยางไรประสิทธิภาพในการวิเคราะหจํานวนภาพโครโมโซมยังไมเปน

ที่นาพอใจ เนื่องจากภาพโครโมโซมจากถุงนํ้าคล่ํามีความไมชัดเจน เชน มีการทับซอนกันของ

โครโมโซม หากนําไปวิเคราะหเพื่อหาจุดตัดของโครโมโซม (Intersection Point) จะกอใหเกิดความ

ผิดพลาดในการคนหาจุดตัดและจะสงผลใหประสิทธิภาพของการวิเคราะหการระบุจํานวนลดความ

แมนยําลง ดวยเหตุนี้โครงงานวิจัยฉบับนี้จึงไดนําเสนอวิธีการปรับปรุงกระดูกภาพโครโมโซมชนิดเซลล

ถุงน้ําคล่ําและการสกัดคุณลักษณะสําคัญของกระดูกภาพ โดยการหาจุดทับซอนกันที่เหมาะสมแกการ

ระบจํุานวนโครโมโซม ซึ่งใชภาพโครโมโซมชนิดเซลลถุงน้ําคล่ําที่ใชในการทดลองแสดงในภาพท่ี 1.1 
 

 

 

 

 



2 
การพัฒนาการระบุจํานวนแบบอัตโนมัติสําหรับภาพโครโมโซมชนิดเซลลถุงนํ้าคลํ่า        
                    
 

 

คณะวิทยาการสารสนเทศ                                                                                    มหาวิทยาลัยบูรพา 

 

  

   

 

 

 
 

      
                          (ก)                                                                           (ข) 

ภาพที่ 1.1 (ก) ตัวอยางโครโมโซมชนิดเซลลถุงนํ้าคลํ่า (ข) ภาพขยายโครโมโซมชนิดเซลลถุงนํ้าคลํ่า 

 

          จากภาพที่ 1.1 (ก) คือภาพตัวอยางโครโมโซมชนิดเซลลถุงน้ําคลํ่าและภาพ (ข) คือภาพขยาย

โครโมโซมชนิดเซลลถุงน้ําคลํ่ามีโครงสรางของแทงโครโมโซมที่มีขนาดใหญและมีความหยักบริเวณ

ขอบของแทงโครโมโซมมาก ดังนั้นโครงงานวิจัยฉบับนี้จึงไดพัฒนาวิธีการคนหาจุดตัดของโครโมโซม

ชนิดเซลลถุงน้ําคลํ่า (Intersection Point) โดยใชเทคนิค SBIPD ซึ่งพัฒนาบนพื้นฐานของภาพ 

Direct Binary-Scale และวิธี Hit-or-Miss Transformation ซ่ึงวิธีการที่นําเสนอนี้สงผลใหสามารถ

คนหาจุดตัดที่เหมาะสมและสงผลใหการระบุจํานวนโครโมโซมชนิดเซลลถุงนํ้าคล่ํามีความถูกตอง

แมนยํามากย่ิงขึ้น 

1.2 วตัถุประสงค 
1. เพ่ือศึกษาวิธีการระบุจํานวนแบบอัตโนมัติสําหรับภาพโครโมโซมชนิดเซลลถุงน้ําคลํ่า 

2. เพ่ือพัฒนาวิธีการระบุจํานวนแบบอัตโนมัติสําหรับภาพโครโมโซมชนิดเซลลถุงน้ําคล่ํา 

1.3 ขอบเขตของการวิจัย 
 โครงการนี้เปนการพัฒนาวิธีการระบุจํานวนโครโมโซมชนิดเซลลถุงน้ําคลํ่าใหมีประสิทธิภาพ

มากยิ่งขึ้น เพ่ือเปนการประยุกตวิธีการทางคอมพิวเตอรเพื่อชวยคัดกรองบุคคลท่ีมีความผิดปกติทาง

พันธุกรรม โดยใชเทคโนโลยีการประมวลผลภาพโดยมีขอบเขตดังนี ้

1. สามารถระบุจํานวนโครโมโซมชนิดเซลลถุงน้ําคล่ําแบบอัตโนมัต ิ

2. ภาพโครโมโซมที่ใชเปนภาพระดับสีเทา มีความหลากหลายในลักษณะการทับซอนและ

การบิดงอของโครโมโซม 

3. การทดสอบใชภาพโครโมโซมจากเซลลถุงน้ําคลํ่าจํานวน 135 ภาพ แตละภาพมีขนาด

ต้ังแต 37x32 พิกเซลขึ้นไป โดยภาพทั้งหมดเปนระดบัสีเทาในรูปแบบไฟล .jpg 
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1.4 เคร่ืองมือท่ีใชในการพัฒนา 
1.4.1   ดานฮารดแวร (Hardware) 

1.  คอมพิวเตอรสวนบุคคล 

2.  เคร่ืองพิมพเอกสาร 

1.4.2   ดานซอฟตแวร (Software) 

1.  หนวยประมวลผลกลาง (CPU) Intel® Core™ i7-9750H 2.60 GHz 

2.  หนวยความจําหลัก (RAM) 32.0 GB DDR4 

3.  ฮารดดิสก (Hard Disk) ความจุอยางนอย 929 GB 

4.  ระบบปฏิบัติการ Microsoft Windows 11 รุน 64 bit 

5.  โปรแกรม JetBrains PyCharm Community Edition 2019.3 

6.  โปรแกรมสรางและแกไขขอความไดแก โปรแกรม Visual Studio Code 

7.  โปรแกรมจัดทําเอกสารไดแก โปรแกรม Microsoft Word 2022 

8.  ภาษาเขียนโปรแกรม Python  

1.5 ข้ันตอนการดําเนินงาน 
1. เก็บรวบรวมขอมูลภาพโครโมโซมชนิดเชลลถุงนํ้าคล่ํา  

2. เตรียมขอมูลภาพและปรับปรุงคุณภาพภาพใหพรอมในการวิเคราะห  

3. พัฒนาวิธีการสกัดคุณลกัษณะสาํคัญของภาพโครโมโซมชนิดเซลลถุงน้ําคล่ํา  

4. วิเคราะหคณุลักษณะของภาพโครโมโซมชนิดเชลลถุงนํ้าคล่ํา  

5. พัฒนาวิธีการระบุจํานวนภาพโครโมโซมชนิดเชลลถุงน้ําคล่ํา  

6. ตรวจสอบผลลัพธของวิธีการที่นําเสนอ วิเคราะหขอดีและขอเสียรวมถึงแกไขจุดบกพรอง

ของโปรแกรมและปรับปรุงวิธีการใหมีประสิทธิภาพที่ดี 

1.6 ประโยชนที่คาดวาจะไดรับ 
1. สามารถหาจุดตัดของโครโมโซมชนิดเซลลถุงน้ําคล่ําที่มีการทับซอนกัน 

2. สามารถระบุจํานวนโครโมโซมชนิดเซลลถุงน้ําคล่ําที่มีการทับซอนกันได 

3. ลดระยะเวลาในการวิเคราะหภาพโครโมโซม 

4. เพ่ิมความแมนยาในการระบุจานวนโครโมโซม 

5. ลดภาระงานของผูเชี่ยวชาญ 
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2 ทฤษฎีและงานวิจยัที่เก่ียวของ 

2.1 ทฤษฎีท่ีเกี่ยวของ 

2.1.1 ภาพโครโมโซมจากการเจาะถุงน้ําคล่ํา 
การเจาะถุงน้ําคล่ําเปนกระบวนการทางการแพทยที่มักจะดําเนินการระหวางสัปดาหที่ 15 

ถึง 20 ของการตั้งครรภเพ่ือเก็บตัวอยางน้ําคล่ําเพ่ือวิเคราะหโครโมโซมของทารกในครรภ โดยใชเข็ม

เรียวยาวแทงผานผนังชองทองโดยมีการชวยนําทางดวยอัลตราซาวด กระบวนการนี้มักใชเวลา

ประมาณ 10 นาที การเจาะกอนระยะเวลาที่กําหนดอาจเพ่ิมความเสี่ยงตอภาวะแทรกซอนจึงควร

หลีกเลี่ยงการทําเร็วเกินไป ตัวอยางโครโมโซมที่ไดจะมีลักษณะฟูและขนาดใหญ และคอนขางหนาดัง

ภาพที่ 2.1 

 

  
                                     (ก)                                                                (ข) 

ภาพที่ 2.1 (ก) ภาพตัวอยางโครโมโซมที่ไดจากการเจาะถุงนํ้าคลํ่า (ข) ภาพขยายโครโมโซมถุงนํ้าคล่ํา 

                

จากภาพท่ี 2.1 ภาพ (ก) คือภาพตัวอยางโครโมโซมท่ีไดจากการเจาะถุงน้ําคล่ําและภาพ (ข) 

ภาพขยายโครโมโซมที่ไดจากการเจาะถุงน้ําคล่ํามีลักษณะแทงโครโมโซมที่ใหญ โดยบริเวณขอบของ

แทงโครโมโซมมีความหยักมากและปลายของแทงโครโมโซมมีการขยายใหญออก ซึ่งทําใหการสราง

กระดูกภาพเกิดการแตกแขนงมากกวาภาพโครโมโซมท่ีไดจากเซลลเม็ดเลือดขาวชนิดลิมโฟไซต 

ในการศึกษานี้ ไดทาํการศึกษาภาพโครโมโซมชนิดเซลลถุงนํ้าคล่ําที่มีการทับซอนกันมากกวา 

1 โครโมโซมข้ึนไป โดยมีจํานวนทั้งหมด 135 ภาพ แตละภาพมีขนาดตั้งแต 37x32 พิกเซลขึ้นไป 

ตัวอยางของภาพโครโมโซมท่ีมีการทับซอนกันนี้สามารถดูไดจากภาพที่ 2.2 
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ภาพที่ 2.2 ภาพโครโมโซมชนิดเซลลถุงนํ้าคลํ่าที่มีการทับซอนกัน 

 

จากภาพท่ี 2.2 แสดงใหเห็นถึงลักษณะของโครโมโซมในเซลลถุงน้ําคลํ่าที่มีการทับซอนกัน 

โดยมีมากกวาหนึ่งโครโมโซมในพื้นที่เดียวกัน ซ่ึงทําใหเกิดความทาทายในการวิเคราะหและตรวจหา

จุดตัด ลักษณะที่สังเกตไดจากภาพคือการทับซอนของเสนโครงกระดูกที่มีทั้งสวนที่เชื่อมโยงและแตก

แขนงออกไป นอกจากนี้ขอบเขตของโครโมโซมในบางจุดมีลักษณะที่ขาดหายหรือไมตอเนื่อง ทําให

กระบวนการตรวจหาจุดตัดและการระบุจํานวนโครโมโซมยากขึ้น ซ่ึงเปนปจจัยสําคัญที่ตองแกไขเพื่อ

เพ่ิมความแมนยาํในการวิเคราะหภาพโครโมโซมที่มีลักษณะซับซอนเหลานี ้

 

2.1.2 วิธีการประมวลผลภาพ 

1. Enhancement 

วิธี Enhancement คือการปรับปรุงคุณภาพของภาพถาย โดยการพัฒนาการระบุจํานวน

อตัโนมตัิสําหรับภาพโครโมโซมถุงน้ําคล่ํามีการใชวธีิการในการ Enhancement ดังนี ้

1.1 Gamma Correction  

วิธี Gamma Correction (Wang et al., 2023) เปนท่ีรูจักกันอีกชื่อหนึ่งวา วิธีการ Power 

Law Transform เปนวิธีหนึ่งในการเพิ่มประสิทธิภาพของภาพ ซ่ึงเปนวิธีการปรับความเขมและความ

สวางของภาพ โดยวิธี Gamma Correction จะบอกความสัมพันธระหวางคาตัวเลขในจุดภาพ (Pixel) 

และคาความสองสวาง (Luminance) ตามความเปนจริง ซึ่งขั้นตอนการทํางานของวิธี Gamma 

Correction ขั้นตอนแรกจะทําการปรับคาตัวเลขในพิกเซลที่อยูในชวง 0-255 ใหอยูในชวง 0-1.0 

หลังจากปรับคาตัวเลขแลวจะใชสมการ (1) ดังตอไปนี ้

 

  mod2 1
2 2
b c

a c

I I
B I I            

                  (1)    

 

เมื่อ I  คือ Input Image 

    G  คือ Gamma Values 

    O  คือ Output Image 
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  จะถูกปรับคาตัวเลขใน พิกเซล ใหอยูในชวง 0-255 ตามเดิม ถา Gamma Values มีคา

นอยกวา 1 ภาพจะสวางขึ้น แตถา Gamma Values มีคามากกวา 1 ภาพจะมืดลง ดังภาพที่ 2.3  

 

                 
ภาพที่ 2.3 ตัวอยางผลลัพธการใชวิธ ีGamma Correction 

 

 จากภาพที่ 2.3 แสดงใหเห็นถึงตัวอยางกอนและหลงัการใชวิธี Gamma Correction โดยทํา

ใหภาพมีความเขมมากยิ่งขึ้น 

                     

1.2 Flood Fill 

 วิธี Flood Fill (Nadour & Cherroun, 2022) คือวิธีการปรับปรุงขอมูลภาพที่ขาดหาย 

เนื่องจากภาพที่ผานการทําเปนภาพขาวดํา (Binary Image) ไมสามารถแยกวัตถุและพ้ืนหลังไดอยาง

ชัดเจน ซ่ึงวิธี Flood Fill จะทําการเติมสีลงในชองที่ขาดหายไปบนพื้นที่ของวัตถุ โดยการเติมสีลงไป

จะทําการเติมลงในชองที่มีสีของวัตถลุอมรอบ ซึ่งจะมีการเลือกจุดในภาพ Seed Point แลวท้ัง Seed 

Point และจุดรอบขางที่มีสีเหมือนกันจะถูกแทนที่ดวยสีที่กาํหนดตัวอยางผลลัพธ ดังภาพที่ 2.4 

                           

 
ภาพที่ 2.4 ตัวอยางผลลัพธการใชวิธี Flood Fill 
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 จากภาพที่ 2.4 แสดงใหเห็นถึงตัวอยางผลลัพธวิธี Flood Fill ซึ่งทําใหภาพของโครโมโซมนั้น

มีความสมบูรณ เนื่องจากมีการเติมสวนที่ขาดหายไปบนพ้ืนที่ของวัตถุ 

 

1.3 Dilation  

 วิธี Dilation (Soille, 1999) เปนหนึ่งในตัวดําเนินการพื้นฐานในดานทฤษฎีคณิตสัณฐาน

วิทยา (Mathematical Morphology) โดยทั่วไปจะนํามาประยุกตใชกับรูปแบบไบนารี (Binary 

Image) ซ่ึงสงผลใหเกิดการขยายขอบเขตของพิกเซลที่เปนพื้นที่ของวัตถุโดยปกติคือพิกเซลสีขาว ซ่ึง

สงผลใหพื้นที่ของวัตถุมีขนาดเพ่ิมข้ึน ในขณะที่ชองวางภายในพื้นที่วัตถุมีขนาดลดลงกระบวนการ

ขยายนี้ใชขอมูลนําเขา (Input) สองสวน ไดแก ภาพที่ตองการขยายและชุดพิกัดจุดที่เรียกวา

องคประกอบโครงสราง โดยองคประกอบโครงสรางนี้มักมีขนาดเปนเลขค่ี เชน 3x3 พิกเซล หรือ 5x5 

พิกเซล ตัวอยางผลลัพธของการขยายแสดงดังภาพท่ี 2.5 

 

 

 

 

 
 

 

 
ภาพที่ 2.5 แสดงภาพกอนและหลังทําวิธี Dilation 

 

 จากภาพที่ 2.5 แสดงใหเห็นถึงภาพกอนและหลงัจากทําวิธี Dilation ซ่ึงทําใหภาพเกิดการ

ขยายขอบเขตของพิกเซล 

 

1.4 Unsharp Masking 

วิธี Unsharp Masking (Chang et al., 2024) เปนเทคนิคการเพ่ิมความคมชัดของภาพโดย

การเนนรายละเอียดใหเดนชัดข้ึน กระบวนการนี้เร่ิมจากการสรางภาพเบลอจากภาพตนฉบับ จากนั้น

นํามาลบออกเพื่อสรางภาพความตางโดยจะแสดงถึงรายละเอียดท่ีสูญหายไปในกระบวนการเบลอ 

เมื่อเสร็จสิ้นจะนําภาพความตางนี้มาเพ่ิมกลับเขากับภาพตนฉบับ การปรับคาความเขมของการเบลอ

และการเพ่ิมความคมชัดเปนปจจัยสําคัญในการปรับปรุงความชัดเจนของภาพโดยไมเพิ่มสัญญาณ

รบกวนมากเกินไป ตวัอยางผลลพัธแสดงดังภาพที่ 2.6 
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ภาพที่ 2.6 กอนและหลังทําวิธี Unsharp Masking 

 

จากภาพท่ี 2.6 แสดงใหเห็นถึงภาพกอนและหลังการทําวิธี Unsharp Masking เพ่ือเพิ่ม

ความคมชัดของภาพ 

 

1.5 Erosion  

วิธี Erosion (Soille, 1999) เปนกระบวนการทางคณิตสณัฐานวิทยาที่ใชในการแปลงภาพไบ

นารี โดยมีวัตถุประสงคเพื่อลดขนาดพ้ืนที่วัตถุในภาพ กระบวนการนี้ใชตัวดําเนินการกรอนเพ่ือลด

ขอบเขตของพิกเซลสีขาวและขยายพื้นที่วาง โดยอาศัยองคประกอบโครงสราง (Structuring 

Element) ซึ่งเปนชุดขอมูลที่มีขนาดเปนเลขค่ี เชน 3x3 พิกเซล หรือ 5x5 พิกเซล หลักการทํางาน

ของการกรอนคือการเปรียบเทียบแพทเทิรนขององคประกอบโครงสรางกับภาพไบนารีที่ตําแหนงตาง 

ๆ หากองคประกอบโครงสรางไมสามารถทาบทับกับพิกเซลวัตถุไดทั้งหมดพิกเซลกลางจะถูกแทนที่

ดวยคา 0 สงผลใหพื้นที่วัตถุลดขนาดลง กระบวนการนี้มีประโยชนในการกําจัดสัญญาณรบกวนและ

รายละเอียดที่ไมจําเปนออกจากภาพ ดังแสดงในภาพท่ี 2.7 

 

 

ภาพที่ 2.7 แสดงภาพกอนและหลังทําวิธี Erosion 

  

 จากภาพที่ 2.7 แสดงใหเห็นถึงภาพกอนและหลงัจากทําวิธี Erosion ซ่ึงทาํใหพ้ืนที่ภาพ

โครโมโซมมีขนาดที่ลดลง 
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2. Segmentation 

วิธี Segmentation (Bhuvana & Hemalatha, 2024) เปนกระบวนการแยกวัตถุออกจาก

พื้นหลงัดวยการสกัดคณุลักษณะสําคัญของภาพโครโมโซมเซลลถุงน้ําคล่ําเพ่ือเพิ่มประสิทธิภาพในการ

ระบุจํานวน ซ่ึงมีการใชวิธี Otsu Threshold (Sheer & Daway, 2024) โดยเทคนิคดังกลาวระบุเปน

หนึ่งในวิธีการแปลงภาพระดับสีเทาใหเปนภาพขาวดําที่มีประสิทธิภาพ ซ่ึงกระบวนการของวิธ ีOtsu 

Threshold จะประกอบดวยการกําหนดเกณฑขั้นตํ่าสําหรับการแบงคาในภาพระดับสีเทา ซึ่ง

เก่ียวของกับการวนซ้ําผานคาเกณฑที่เปนไปไดทั้งหมด พรอมทั้งการคํานวณการกระจายตัวของคาสี

จากฮิสโตแกรมของภาพโดยอัตโนมัติ โดยจุดมุงหมายสําคัญคือการพิจารณาหาคาท่ีเหมาะสมที่สุดเพื่อ

นํามาใชในการแบงคาสีของฮิสโตแกรมออกเปนสองสวน อันไดแก สวนของวัตถุและสวนของพื้นหลัง 

ลาํดับขั้นตอนดังตอไปนี้ 

1. แบงขอมูลออกเปนสองสวนจากฮิสโตแกรม โดยแสดงดังภาพที่ 2.8 

                

 

ภาพที่ 2.8 ภาพระดับสีเทา 6 ระดับและฮิสโตแกรม 

 

จากภาพที่ 2.8 จะเห็นไดวาเปนภาพระดับเทาขนาด 6x6 พิกเซลและฮิสโตแกรมที่แสดง

จํานวนพิกเซลในแตละระดับสี โดยข้ันตอนแรกวิธี Otsu Threshold จะทําการแบงขอมูลออกเปน 2 

สวนจากฮิสโตแกรม โดยจะแบงเปนขอมูลชุดแรกระดับสีที่ 0-2 และขอมูลชุดที่ 2 ระดับสีที่ 3-5 

ผลลัพธแสดง ดังภาพที ่2.9 
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                              (ก)                 (ข) 
ภาพที่ 2.9 (ก) แสดงชุดขอมูลชุดที่ 1 (ข) แสดงชุดขอมูลชุดท่ี 2 

 

จากภาพที่ 2.9 แสดงใหเห็นขอมลู 2 ชุด ท่ีมีระดับสีที่ 0-2 และขอมูลชุดที่มีระดับสี 3-5  

หาผลรวมของแตละชุดขอมูลโดยใชสมการท่ี (2) 

                                  

 
1

( ) ( )
t

i

q t P i


    (2) 

                                              

  เมื่อ  คือผลรวมของชุดขอมูล 

         คือจํานวนพิกเซลในแตละระดับสีของชุดขอมูล 

                                                  

จากสมการที่ (2) ขอมูลที่แบงออกเปนสองชุด โดยชุดแรกจะไดจากสมการที่ (2) ขอมูลที่

แบงออกเปนสองชุด ซึ่งชุดแรกจะได q1 = 17 และชุดท่ีสองจะได q2 = 19 หลังจากนั้นจะทําการหา

คาเฉลี่ยจากสมการที่ (3) ดังตอไปนี้ 

1. หาคาเฉล่ียของแตละชุดขอมลูโดยใชสมการที ่(3)  

 

                                                          (3) 

 

   เมื่อ  คือคาเฉล่ีย 

          คือจํานวน Pixel ในแตละระดบัสีของชุดขอมูล 

     คือผลรวมของชุดขอมูล 

     คือ คาระดับสีแตละคาของชุดขอมูล 
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จากสมการที่ (3) เมื่อนําขอมูลแบงออกเปนสองชุดเขามาหาคาเฉลี่ยจากขอมูลชุดแรกจะได

คาเฉลี่ยเทากับ 0.6471 และจากขอมูลชุดที่สองจะไดคาเฉลี่ยเทากับ 3.8947 โดยเมื่อไดคาเฉลี่ยแลว 

จึงนําคาเฉล่ียมาหาความแปรปรวนจากสมการดังตอไปนี ้

2. หาคาความแปรปรวนของแตละชุดขอมูลโดยใชสมการที่ (4) 

                                    

                                                                          (4) 

 

   เมื่อ  คือคาความแปรปรวน 

     คือคาเฉล่ีย 

          คือจํานวน Pixel ในแตละระดบัสีของชุดขอมูล 

     คือผลรวมของชุดขอมูล 

     คือคาระดับสีแตละคาของชุดขอมูล  

                                                      

จากสมการที่ (4) เมื่อนําขอมูลจากขอมูลที่แบงออกเปนสองชุด โดยชุดแรกจะไดคาความ

แปรปรวนเทากับ 0.4637 และชุดที่สองจะไดคาความแปรปรวนเทากับ 0.5152 หลักจากนั้นจะทํา

การหานํ้าหนักดวยการนํา q1 และ q2 หารดวยขนาดของภาพ ซ่ึงจะไดน้ําหนักของขอมูลชุดแรก

เทากับ 0.4722 และนํ้าหนกัของขอมูลชุดทีสองเทากับ 0.5278 โดยขั้นตอนสุดทายจะทําการรวมผล

คูณของน้ําหนักกับคาความแปรปรวนของขอมูลชุดแรกและน้ําหนักกับคาความแปรปรวนของขอมูล

ชุดท่ีสองจะได (0.4722 x 0.4637) + (0.5278 x0.5152) = 0.4909 ดังนั้นคาสุดทายนี้คือผลรวม

ของผลตางถวงน้ําหนักสําหรับคาเกณฑ 3 ไดผลลัพธแสดง ดังภาพที ่2.10  
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ภาพที่ 2.10 ภาพผลลัพธการทํางานของวิธ ีOtsu Threshold 

 

จากภาพที่ 2.10 แสดงภาพผลลัพธการทํางานของวิธี Otsu Threshold แสดงใหเห็นการ

แปลงภาพระดับสีเทาใหเปนภาพขาวดํา 

 

3. Feature Extraction 

 Feature Extraction คือการสกัดลักษณะพิเศษของภาพถาย ซ่ึงการสกัดคุณลักษณะสําคัญ

ของภาพเพ่ือทําการระบุจํานวนอัตโนมัติสําหรับภาพโครโมโซมถุงน้ําคล่ํา โดยงานวิจัยนี้มีคุณลักษณะ

ที่ใชไดแก Skeleton, End Point, Intersection Point ซึ่งในงานวิจัยน้ีไดประยุกตใชวิธีการสกัดดังนี้ 

3.1 Skeleton 

Skeleton (โครงกระดูกภาพ) เปนคุณลักษณะที่นํามาประยุกตใชเพ่ือเพิ่มความแมนยําในการ

ระบุจํานวนโครโมโซม โดยอาศยัเทคนิค Skeletonize (He et al., 2022) ซ่ึงมีหลักการสําคัญคือการ

ลดทอนพื้นท่ีของวัตถุในภาพไบนารีใหเหลือเพียงแกนกลางที่มีความหนาเพียง 1 พิกเซล กระบวนการ

นี้ใชหลักการ Morphological Thinning ตามวิธี Lee ในการวิเคราะหพ้ืนที่ขนาด 3x3 พิกเซล เพื่อ

กําจัดพิกเซลที่ไมจําเปนออกไปจนกระทั่งภาพไมมีการเปล่ียนแปลง โดยยังคงรักษาโครงสรางพ้ืนฐาน

ของวัตถุเดิมไว นอกจากนี้เทคนิคดังกลาวยังมีประสิทธิภาพในการรักษาขอบเขตและความตอเนื่อง

ของวัตถุไดเปนอยางดี สงผลใหเกิดการลดทอนภาพรางทางสัณฐานวิทยาที่มปีระสิทธิภาพ ดังแสดงใน

ภาพที่ 2.11 

 

 
ภาพที่ 2.11 โครงกระดูกของภาพส่ีเหล่ียมผืนผาที่กําหนดไวในแงของวงกลมสองวงสัมผัสกัน 
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จากภาพที่ 2.11 แสดงภาพโครงกระดูกของภาพส่ีเหล่ียมผืนผาที่กําหนดไวในแงของวงกลม

สองวงสัมผัสกัน 

3.2 End Point  

 End Point (จุดปลาย) เปนคุณลักษณะที่ส กัดดวยวิธี  Filter2D (Pakkeeptong et al., 

2022) เปนกระบวนการประมวลผลภาพโดยใชองคประกอบโครงสราง (Structuring Element) เพ่ือ

ปรับเปล่ียนคุณลักษณะของภาพ โดยวิธีการนี้เร่ิมจากการกําหนดองคประกอบโครงสรางและนําไป

วางทับซอนบนภาพไบนารี (Binary Image) ที่ตองการประมวลผลในการดําเนินการโดยวิธี Filter2D 

จะทําการคูณคาในองคประกอบโครงสรางกับคาในภาพไบนารีที่มีตําแหนงตรงกัน จากน้ันจึงนําผลคูณ

ทั้งหมดมาบวกรวมกัน โดยพื้นที่การคํานวณจะมีขนาดเทากับองคประกอบโครงสรางที่กําหนดคา

ผลลัพธที่ไดจากการคํานวณจะถูกนําไปแทนที่ในภาพไบนารีท่ีตําแหนงที่สอดคลองกับจุดศูนยกลาง

ขององคประกอบโครงสราง กระบวนการนี้สามารถอธิบายไดดวยสมการทางคณิตศาสตร ดังแสดงใน

สมการที ่(5) ตอไปนี ้

                                           

( , ) ( , ) ( , )
a b

s a t b

g x y w s t f x s y t
 

         (5) 

                                             

  เมื่อ  คือคาตัวเลขใหมของพิกเซลที่สนใจ 

    คือคาตัวเลขในองคประกอบโครงสราง 

    คือคาตัวเลขของภาพที่รับเขามา 
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3.3 Intersection Point 

 Intersection Point (จุดตัด) เปนคุณลักษณะท่ีสกัดดวยวิธี Hit-or-Miss Transform (Das, 

2020) เปนเทคนิคการประมวลผลภาพท่ีใชองคประกอบโครงสรางในการวิเคราะหและแปลงภาพ 

โดยอาศัยหลักการปฏิสัมพันธระหวางองคประกอบโครงสรางกับพิกเซลของภาพดังแสดงในภาพที่ 

2.12 โดยเทคนิคนี้เปนพื้นฐานสําคัญของการดําเนินการทางสัณฐานวิทยา (Morphological 

Operations) เชน การขยาย (Dilation) และการกรอน (Erosion) ในการประมวลผลภาพ ซึ่งในการ

ทํา Hit-or-Miss Transform จะมีแนวคิดสําคัญที่ใชอธิบายความสัมพันธระหวางองคประกอบ

โครงสรางและพิกเซลของภาพดังกลาวมีความแตกตางกันและใชเปรียบเทียบลักษณะของทั้งสองสวน 

ไดแก 

1. Hit เกิดขึ้นเมื่อองคประกอบโครงสรางทับซอนกับพิกเซลของภาพอยางนอยหนึ่งจุด เม่ือวาง
องคประกอบโครงสรางบนตําแหนงที่กําหนดของภาพ Miss เกิดขึ้นเมื่อไมมีตําแหนงใดของ
ภาพที่ตรงกับพิกเซลบนภาพ 

2. Miss เกิดขึ้นเมื่อไมมีสวนใดของสวนประกอบโครงสรางที่ทับซอนกับพิกเซลของภาพ ทําให
ไมเกิดการตัดกันระหวางสวนประกอบโครงสรางและภาพ 

3. Fit เกิดข้ึนเมื่อทุกสวนของสวนประกอบโครงสรางครอบคลุมพิกเซลของภาพอยางสมบูรณ 
สงผลใหเกิดความสอดคลองกันอยางสมบูรณระหวางสวนประกอบโครงสรางและภาพใน
บรเิวณน้ัน 

                            

 
ภาพที่ 2.12 ภาพตัวอยางการใชองคประกอบโครงสรางเพื่อเปรียบเทียบพิกเซล 

                

จากภาพที่ 2.12 ภาพตัวอยางการใชองคประกอบโครงสรางเพ่ือเปรียบเทียบพิกเซลเพ่ือ

อธิบายวิธี Hit-or-Miss Transform 
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2.1.3 วิธีการระบุจํานวนของโครโมโซม 

ในการระบุจํานวนของโครโมโซมในเบื้องตนจะตองวิเคราะหหาจํานวนจุดปลายที่เหมาะสมซึ่ง

จะไดผลลัพธเปนจํานวนจุดปลายของกระดูกภาพน้ัน ๆ จากนั้นจะทําการนําจํานวนจุดปลายท่ีเปน

ผลลัพธมาเขาสูสมการระบุจํานวนโครโมโซมจากจุดปลายดวยวิธี DNCC (Kubola & Wayalun, 

2018) ดังสมการดังตอไปนี้ 

 

1. การระบุจํานวนโครโมโชมทับซอนโดยใชจดุปลายโดยแสดงดังสมการ (6) 

                                               

                                         (6) 
                                                               
     เมื่อ  คือผลลัพธของจํานวนโครโมโซม 

     คือจํานวนจุดปลายของกระดูกภาพ  

 

2. การระบุจํานวนโครโมโซมโดยระบุจากจุดตัดของโครโมโซมทับซอนโดยแสดงดังสมการ 

(7) 

                                                               

                                           mod2 1
2 2
b c

a c

I I
B I I            

                                (7) 

   

                              เมื่อ      B   คือผลลัพธของการระบุจาํนวนโครโมโซมจากจุดตัด 
         aI   คือจํานวนจุดตัดที่มากกวาเกณฑคาคงท่ีที่กําหนด 1T  

 bI   คือจํานวนจุดตัดมีระยะหางที่นอยกวาหรือเทากับ 1T  

         และมากกวา 2T  

                                         cI   คือจํานวนจดุตัดที่มีระยะหางนอยกวา 2T  

                                         T   คือคาคงทีท่ี่กําหนดไวสําหรับการวิเคราะห 
   
 จากนั้นจะนําผลลัพธจากสมการที่ (6) และผลลัพธจากสมการที่ (7) มาใชในสมการที่ (8) 

เพ่ือหาผลลัพธท่ีแมนยําที่สุดโดยแสดงดังสมการที่ (8) 

 

                                                                         max ,N A B                                                 (8) 
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 เมื่อ N  คือผลลัพธของจํานวนโครโมโซมท้ังหมด 

A  คือผลลัพธจากการระบุจํานวนโครโมโซมโดยใชจุดปลาย 

B  คือหมายถึงผลลัพธจากการระบุจํานวนโครโมโซมโดยใชจุดตัด 

 

2.1.4 เคร่ืองมือในการวัดประสิทธภิาพ 

 1. Sensitivity 

 การประเมินประสิทธิภาพของการคนหาจุดตัดในภาพโครโมโซมถุงนํ้าคลํ่า (Kubola & 
Wayalun, 2018) โดยการประเมินประสิทธิภาพของการระบุจํานวนจุดตัดแบบอัตโนมัติสําหรับภาพ
โครโมโซมถุงน้ําคลํ่า ซึ่งใชการเปรียบเทียบประสิทธิภาพดวยตัวชี้วัด Sensitivity (SE) โดยจุดตัดท่ีทํา
การหาไดถูกตองคือ True Positive ในขณะที่จํานวนที่หาจุดตัดไมถูกตองคือ False Negative ซ่ึงจะ
ถูกกําหนดโดยจํานวนของการตรวจสอบการระบุโครโมโซมเด่ียวมากกวาจํานวนจริงของโครโมโซม
เด่ียวและจะกําหนด SE เปนการระบุจํานวนจุดตัดโครโมโซมเซลลถุงน้ําคล่ําที่ถกูตอง ดังสมการ (9) 
 

                (9) 

 

 เมื่อ  คือประสิทธิภาพการระบุจํานวนจุดตัดโครโมโซมเซลลถุงนํ้าคลํ่าที่ถูกตอง 
   คือการระบุจํานวนจุดตัดโครโมโซมเซลลถุงน้ําคล่ําท่ีถูกตอง 
   คือการระบุจํานวนจุดตัดโครโมโซมเซลลถุงน้ําคล่ําท่ีไมถูกตอง 
 
2.1.5 การปรับปรุงกระดูกภาพ 

 การปรับปรุงกระดูกภาพของโครโมโซมเปนขั้นตอนสําคัญในกระบวนการประมวลผลภาพ 
เพ่ือเพ่ิมความสมบูรณและความถูกตองของภาพโครงรางกระดูก (Skeleton Image) โดยกระบวนการ 
Skeletonization ที่ใชในการสรางกระดูกภาพ อาจกอใหเกิดปญหาความไมสมบูรณหลายประการ 
เชน การหายไปของจุดปลาย (End Point) และจุดทางแยก (Intersection Point) ปญหาเหลานี้จะ
สงผลใหการวิเคราะหและประมวลผลภาพตอไปมีความคลาดเคลื่อน ซ่ึงปญหาสําคัญท่ีพบในกระดูก
ภาพประกอบดวยการหายไปของจุดทางแยก โดยเกิดจากพิกเซลที่เชื่อมเสนกระดูกภาพในบริเวณจุด
ทางแยกหายไป สงผลใหขอมูลในบริเวณนั้นไมครบถวน นอกจากนี้ยังพบวามีความหยักของเสน
กระดูกภาพ ซ่ึงอาจถูกตีความผิดวาเปนจุดทางแยกอาจสงผลใหการวิเคราะหภาพผิดพลาด ดังนั้นจึง
จําเปนตองใชการปรับปรุงกระดูกภาพ (Improve Skeleton) โดยมีขั้นตอนดังตอไปนี ้ 

เร่ิมตนดวยการนําคาพิกเซลของภาพกระดูก (img_skeleton) มาเก็บในตัวแปร img และ
เก็บขนาดของภาพลงในตัวแปร y และ x จากนั้นทําการตรวจสอบคาพิกเซลในแตละแถวของภาพ 
โดยตรวจระบุจํานวนพิกเซลที่มีคา 255 (สีขาว) ในแตละแถว หากพบพิกเซลที่มีคา 255 จะเขาสู
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กระบวนการตรวจสอบคาพิกเซลในแตละคอลัมนตอไป โดยจะทําการตรวจสอบและเปลี่ยนคาพิกเซล
เพื่อเชื่อมตอเสนกระดูกที่ขาดหายไปในแตละแถวและคอลัมน รวมทั้งตรวจสอบและลบพิกเซลที่ทําให
เสนกระดูกมีความหยักเหมือนจุดทางแยก โดยวิธีการนี้จะชวยเพิ่มความสมบูรณของจุดทางแยกที่
หายไปและลบความหยักท่ีไมจําเปนในเสนกระดูกภาพ สงผลใหกระดูกภาพมีความตรงและถูกตอง
มากขึ้นดังภาพที2่.13 

 

     
                             (ก)                                                                   (ข) 

ภาพที่ 2.13 (ก) ภาพตนฉบับ (ข) ภาพที่ผานการปรับปรุงกระดูกภาพบริเวณจุดตัด 

 

จากภาพที่ 2.13 ภาพ (ก) คือภาพตนฉบับและภาพ (ข) คอืผลลัพธจากกระบวนการปรับปรุง
กระดูกภาพที่ 2.13 โดยแสดงใหเห็นวากระดูกภาพมีการเติมพิกเซลในบริเวณจุดทางแยกที่ขาดหายไป
และลบพิกเซลท่ีทําใหเสนกระดูกมีความหยัก ซึ่งชวยใหการวิเคราะหโครงสรางของโครโมโซมมีความ
ถูกตองและมีประสิทธิภาพมากยิ่งข้ึน ในการปรับปรุงกระดูกภาพจึงเปนกระบวนการที่สําคัญในการ
เตรียมภาพสําหรับการวิเคราะหทางชีววิทยาและการวิจัยทางการแพทยที่ตองการความแมนยําสูงใน
การประมวลผลและวิเคราะหขอมูลภาพทางโครงสรางของโครโมโซม 

2.2 งานวิจัยท่ีเก่ียวของ 

1. งานวิจัยของ Kanuengnij Kubola และ Pichet Wayalun (Kubola & Wayalun, 2018) 

ไดพัฒนาการกําหนดจํานวนของโครโมโซมชนิด G-band แบบอัตโนมัติข้ึนอยูกับคุณสมบัติทาง

เรขาคณิต โดยใชเทคนิคที่เรียกวา Determine The Number Of Complicated Chromosome 

Image (DNCC) (Kubola & Wayalun, 2018) ซึ่งในงานวิจัยฉบับนี้ไดใชเทคนิค HAFCO เพื่อทําการ

การตัดแยกภาพโครโมโซมออกจากพื้นหลัง เมื่อตัดแยกโครโมโซมออกจากพ้ืนหลังแลวจึงนําภาพยอย

ที่ตัดแยกไดมาทําตามกระบวนการดังตอไปนี้  Histogram Equalization, OTSU, Flood-Fill, 

Erosion และ Unsharp Mask Filter จึงจะนํามาทําเปนกระดูกภาพ Skeleton เม่ือได Skeleton จึง

นําไปหาจุดปลาย (End Point) แสดงดังภาพที่ 2.14 
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ภาพที่ 2.14 ตัวอยางแสดงผลลัพธของการหาจุดปลาย 

 

จากภาพที่ 2.14 แสดงใหเห็นวามีจุดปลายทั้งหมดจาํนวน 7 จดุและนําจํานวนจุดปลายเขา

สมการที่ (10) ดังตอไปนี้ 

                                            

                                     (10) 
                                                               
     เมื่อ  คือผลลัพธของจํานวนโครโมโซม 

     คือจํานวนจุดปลายของกระดูกภาพ  

 

 ขั้นตอนตอมาคือการคนหาจุดตัด (Intersection Points) แสดงดังภาพที่ 2.15 

 

 
ภาพที่ 2.15 ตัวอยางแสดงผลลัพธของการคนหาจุดตัด 

 

 จากภาพที่ 2.15 แสดงใหเห็นวามีจุดตัด จาํนวน 5 จุดและนําจํานวนจุดตดั โดยแสดงดัง
สมการที่ (11) ดังตอไปนี้  
                                                               

                                           mod2 1
2 2
b c

a c

I I
B I I            

                          (11) 
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                               เมื่อ      B   คือผลลัพธของการระบุจํานวนโครโมโซมจากจุดตัด 
            aI   คือจํานวนจุดตัดที่มากกวาเกณฑคาคงที่ท่ีกําหนด 1T  

   bI   คือจํานวนจุดตัดมีระยะหางที่นอยกวาหรือเทากับ 1T  

              และมากกวา 2T   

                                           cI    คือจํานวนจุดตัดท่ีมีระยะหางนอยกวา 2T  

                                           T    คือคาคงที่ท่ีกําหนดไวสําหรับการวิเคราะห 

 

 โดยจะนําผลลัพธของ A  และ B  มาเขาสมการดังตอไปนี้ 
                                                          

                                                                                                                      (12) 

 

 เม่ือ N  คือผลลัพธของจํานวนโครโมโซมทั้งหมด 

 คือผลลัพธจากการระบุจํานวนโครโมโซมโดยใชจุดปลาย 
B  คือหมายถึงผลลัพธจากการระบุจํานวนโครโมโซมโดยใชจุดตัด 

 

ภาพที่ใชในการทดสอบท้ังหมดมีจํานวน 300 ภาพ โดยมีขนาดตั้งแต 200 x 200 พิกเซล ขึ้น
ไป ซึ่ งไดมาจาก Bioweb, The University of Wisconsin System โดยวิธี DNCC ที่นํา เสนอมี
ผลลัพธที่นาพอใจในหลายกรณี โดยสําหรับกลุมที่มีโครโมโซมเดี่ยวและกลุมที่มีการซอนกันของสอง
โครโมโซมมีความแมนยํา 100% อยางไรก็ตาม เมื่อใชกับกลุมที่มีความซับซอนของโครโมโซม ผลลัพธ
ลดลงเหลอืเพียง 79.12%  

อยางไรก็ตามขอจํากัดหลักของงานวิจัยนี้คือการขาดการจําแนกประเภทและคณุลักษณะของ
โครโมโซมอยางละเอียด โดยทําใหไมสามารถระบุไดอยางชัดเจนวาวิธี DNCC มีประสิทธิภาพอยางไร
ในรูปแบบตาง ๆ ของโครโมโซมท่ีมีความซับซอน ซึ่งการขาดขอมูลเชิงลึกนี้ทําใหยากตอการประเมิน
ศักยภาพและขอจํากัดของวิธี DNCC อยางครอบคลุม หากมีการจําแนกประเภทของโครโมโซมอยาง
ละเอียดมากขึ้น เชน การแบงตามขนาด ภาพราง ลักษณะของแขนโครโมโซมและระดับความซับซอน
ของการทับซอนกัน โดยงานวิจัยนี้อาจสามารถแสดงผลลัพธที่แมนยําและชัดเจนมากขึ้นในแตละ
ประเภทของโครโมโซม ซึ่งจะชวยใหเขาใจถึงจุดแข็งและจุดออนของวิธี DNCC ไดอยางลึกซึ้งย่ิงขึ้น 
นอกจากนี้ การมีขอมูลที่ละเอียดข้ึนยังชวยในการพัฒนาวิธีการปรับปรุงประสิทธิภาพของวิธี DNCC 
สําหรับโครโมโซมประเภทตาง ๆ ไดอยางตรงจุด 
 

2 .  ง า น วิ จั ย ข อ ง  Bussayamas Pakkeeptong, Anurak Yutthanawa แ ล ะ  Pichet 
Wayalun (Pakkeeptong & Wayalun, 2019) ไดพัฒนาการสกัดคุณลักษณะสําคัญของภาพ
โครโมโซมชนิด G-Band ในระยะเมทาเฟส สําหรับการเพิ่มประสิทธิภาพในการระบุจํานวนเพ่ือการ

 max ,N A B 

A
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วินิจฉัยเบื้องตน ซ่ึงเปนเทคนิคการประมวลผลภาพ โดยปกติกระดูกภาพของโครโมโซมเดี่ยวจะมี
จํานวนจุดปลาย 2 จุด ซ่ึงการแตกแขนงของกระดูกภาพทําใหมีจํานวนจุดปลายมากกวา 2 จุดและ
สงผลทาํใหเกิดการระบุจํานวนโครโมโซม ซ่ึงไดนําเสนอวิธีการ (Skeleton Intersection Filling : SIF 
) และ (Skeleton Intersection Point Detection : SIPD) เพ่ือเพิ่มประสิทธิภาพและหาจุดสําคัญ
จากกระดูกภาพโครโมโซมเพื่อนํามาหาจํานวนจุดปลายและจุดตัดที่เหมาะสมโดยใชองคประกอบ
โครงสราง ซ่ึงโครงสรางองคประกอบขนาด 3x3 พิกเซล ไวทั้งหมด 33 แบบ ดังภาพที่ 2.16 ตัวอยาง
องคประกอบโครงสราง ของวิธี SIPD โดยวิธีท่ีนําเสนอนี้ชวยในการระบุจํานวนโครโมโซมจําแนกเปน
รูปแบบไดแก 

1. การทดลองกับกลุมภาพโครโมโซมเด่ียวชนิดเซลลถุงน้ําคล่ําที่มีความเขมของภาพสูงใหคา
ประสิทธิภาพในการระบุจํานวนโครโมโซม 86% 
2. การทดลองกับกลุมภาพโครโมโซมเด่ียวชนิดเซลลเม็ดเลือดขาวชนิดลิมโฟไซตที่มีความเขม

ของภาพสูงใหคาประสิทธิภาพในการระบุจํานวนโครโมโซม 100% 

3. การทดลองกับกลุมภาพโครโมโซมเด่ียวชนิดเซลลถุงน้ําคล่ําท่ีมีความสวางของภาพสูงใหคา

ประสิทธิภาพในการระบุจํานวนโครโมโซม 100% 

4. การทดลองกับกลุมภาพโครโมโซมเดี่ยวชนิดเซลลเมด็เลือดขาวชนิดลิมโฟไซตที่มีความ

สวางของภาพสูงใหคาประสิทธิภาพในการระบุจํานวนโครโมโซม 100% 

5. การทดลองกับกลุมภาพโครโมโซมเด่ียวชนิดเซลลถุงน้ําคล่ําท่ีมีความผิดปกติใหคา

ประสิทธิภาพในการระบุจํานวนโครโมโซม 86% 

6. การทดลองกับกลุมภาพโครโมโซมเด่ียวชนิดเซลลเม็ดเลือดขาวชนิดลิมโฟไซตที่มีความ
ผดิปกติใหคาประสิทธิภาพในการระบุจํานวนโครโมโซม 90% 
 

 
ภาพที่ 2.16 ตัวอยางองคประกอบโครงสราง ของ SIPD 

 

 จากภาพที่  2.16 แสดงตัวอยางองคประกอบโครงสรางของ SIPD ในการระบุจํานวน
โครโมโซม อยางไรก็ตามในการคนหาจุดตัดของกระดูกภาพโครโมโซมถุงน้ําคลํ่าสําหรับการวิเคราะห



21 
การพัฒนาการระบุจํานวนแบบอัตโนมัติสําหรับภาพโครโมโซมชนิดเซลลถุงนํ้าคลํ่า        
                    
 

 

คณะวิทยาการสารสนเทศ                                                                                    มหาวิทยาลัยบูรพา 

จํานวนโครโมโซมท่ีความกํากวม โดยวิธีดังกลาวไดพัฒนาบนพ้ืนฐานวิธี Hit-or-Miss Transform ซึ่ง
ในงานวิจัยไดพัฒนา Intersection Kernel เปนจํานวน 33 รูปแบบในการคนหาจุดตัด โดยการหา
กลุมพิกเซลที่ตรงกับ Kernel ท่ีไดสรางไว เ พ่ือกําหนดจุดตัด อยางไรก็ตามวิธีดั งกลาวยังให
ประสิทธิภาพไมดีเทาท่ีควรเนื่องจากรูปแบบของจุดตัด บนกลุมพิกเซลท่ีตรงกับ Kernel ที่ไมตรงกัน
จึงสงผลใหการคนหาจุดตัดมีความผิดพลาดและทําใหการวิเคราะหจํานวนโครโมโซมขาดความแมนยํา
ไปดวย 

3. งานวิจัยของ Xiangbin Liu และคณะ (Liu, Wang, Lin, & Liu, 2022) ได นําเสนอ
วิธีการใช Heuristic Algorithm เพ่ือปรับปรุงการแยกโครโมโซมที่ทับซอนกัน โดยใชหลักการ
คณิตศาสตรและเรขาคณิต ซึ่งงานวิจัยนี้ใช UNet++ ในการจําแนกภาพใหเปนบริเวณที่ทับซอนและ
ไมทับซอน โดยจะชวยใหสามารถสกัดคุณลักษณะของโครโมโซมไดอยางมีประสิทธิภาพ เมื่อทําการ
แยกบริเวณไดแลว ซึ่งจะคํานวณพิกัดจุดตัดของเสนขอบของโครโมโซมที่ทับซอนกัน โดยใชเทคนิค
ทางเรขาคณิตเพื่อระบุจุดที่ เสนขอบของโครโมโซมตัดกัน  เมื่อพิกัดจุดตัดท่ีเหมาะสมถูกระบุ
อัลกอริทึมจะประกอบโครโมโซมใหกลับมาเปนภาพที่สมบูรณ โดยใชเทคนิคการจับคูเสนขอบและการ
ประกอบบริเวณที่สอดคลองกัน ขั้นตอนสําคัญนี้เก่ียวของกับการคํานวณจุดตัดของเสนขอบเพ่ือให
สามารถแยกโครงสรางท่ีทับซอนกันไดอยางแมนยํา ดังแสดงในภาพที่ 2.17 อยางไรก็ตามจุดตัดที่ได
จากวิธีการนี้เปนเพียงจุดตัดของเสนขอบภาพที่มีลักษณะเฉพาะ และไมสามารถใชในการวิเคราะห
จํานวนโครโมโซมไดโดยตรงดังภาพที่ 2.17  
 

 
ภาพที่ 2.17 ขั้นตอนการทํางาน Heuristic Algorithm 

 

จากภาพท่ี 2.17 นําเสนอวิธีการใช Heuristic Algorithm เพ่ือปรับปรุงการแยกโครโมโซมที่
ทับซอนกันของโครโมโซม 
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3 วิธีการดําเนินโครงการ 

3.1 การศึกษาและวิเคราะหปญหา 
ภาพขยายของโครโมโซมชนิดถุงน้ําคล่ําแสดงใหเห็นถึงโครงสรางของแทงโครโมโซมที่มีขนาด

ใหญและมีความหยักบริเวณขอบ โดยในปจจุบันการวิเคราะหและระบุจํานวนโครโมโซมไดมีการนํา
เทคโนโลยีการประมวลผลภาพเขามาชวยแทนการใชแพทยผูเชี่ยวชาญ ซึ่งเทคโนโลยีนี้มีสวนชวยให
กระบวนการวิเคราะหและระบุจํานวนโครโมโซมเปนไปอยางสะดวก รวดเร็วและสามารถลดคาใชจาย
ได อยางไรก็ตาม การใชเทคโนโลยีการประมวลผลภาพในการสกัดคุณลักษณะสําคัญ เชน การ
วิเคราะหกระดูกภาพ อาจสงผลใหเกิดขอผิดพลาดได ซึ่งกระดูกภาพของโครโมโซมจะถูกนํามาใชใน
การหาจํานวนจุดปลาย เพ่ือใชสําหรับการระบุจํานวนโครโมโซมดังที่แสดงในภาพที่ 3.1 

 

 
ภาพที่ 3.1 ภาพโครโมโซมชนิดเซลลถุงนํ้าคลํ่า 

 

จากภาพที่ 3.1 กระดูกภาพของโครโมโซมเด่ียวปกติจะมีจํานวนจุดปลาย 2 จุด อยางไรก็ตาม 
การสกัดกระดูกภาพจากโครโมโซมเดี่ยวดวยเทคโนโลยีดังกลาว อาจทําใหเกิดกระดูกภาพที่มีการแตก
แขนง โดยเฉพาะอยางย่ิงกับโครโมโซมชนิดถุงน้ําคล่ํา ซึ่งมีลักษณะเปนแทงที่มีขนาดใหญและขอบไม
เรียบ ทําใหเกิดรอยหยักหรือการเวาแหวงบริเวณปลายแทงโครโมโซม นอกจากนี้ลักษณะปลายของ
แทงโครโมโซมชนิดถุงนํ้าคล่ําท่ีกวางและไมโคงมนเหมือนกับโครโมโซมชนิดเซลลเม็ดเลือดขาวชนิดลิม
โฟไซต ยังสงผลใหเกิดการแตกแขนงในกระดูกภาพอีกดวย และจากการฉีกขาดของปลายโครโมโซม
ยังเปนอีกหนึ่งสาเหตุที่ทําใหกระดูกภาพแตกแขนงสงผลใหการหาจํานวนจุดปลายของกระดูกภาพ
โครโมโซมเดี่ยวมีความผิดพลาดและสงผลตอการระบุจํานวนโครโมโซม 

 

3.2 ขั้นตอนการดําเนินงาน 
การวิจัยนี้นําเสนอวิธีการพัฒนาการระบุจํานวนแบบอัตโนมัติสําหรับภาพโครโมโซมชนิด

เซลลถุงน้ําคล่ํา โดยประกอบดวยวิธีการท่ีพัฒนาขึ้นมาใหม 2 วิธีคือตัดแยกภาพจากพ้ืนหลัง 

A Hybrid Approach for Chromosome Segmentation in Amniotic Fluid Cells Using OTSU, 

Flood Fill, and Morphological Techniques (HCS-AFC) สําหรับการตัดแยกภาพโครโมโซมใน

เซลลถุงน้ําคล่ําและวิธีการ Crosspoint Detection in Overlap Chromosomal Structures: A 
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Directional Binary Approach (CDOCS-DBA) สาํหรับการระบุจุดตัดบนภาพโครงกระดูกโครโมโซม

ถุงนํ้าคลํ่าในรูปแบบไบนารีแบบมีทิศทาง โดยทั้งวิธี HCS-AFC และวิธี CDOCS-DBA เปนสวนหนึ่ง

ของกระบวนการระบุจํานวนโครโมโซม ซ่ึงกระบวนการระบุจํานวนโครโมโซมประกอบดวย 5 ขั้นตอน 

ดังนี้  

1. การปรับปรุงคุณภาพภาพโครโมโซมถุงน้ําคลํ่า 

2. การตัดแยกภาพโครโมโซมถุงน้ําคล่ํา 

3. การสกดัภาพโครงกระดูกจากภาพโครโมโซมถุงน้ําคลํ่า 

4. การสกดัคุณสมบัติของจุดปลายโครโมโซมบนภาพโครงกระดูก 

5. การสกดัคุณสมบัติของจุดตดัโครโมโซมบนภาพโครงกระดูก  

หลังจากนั้น คุณสมบัติที่ไดจากข้ันตอนท่ี 4 และ 5 จะถูกนํามาใชในการระบุจํานวนโครโมโซมตอไป 

โดยกระบวนการที่นําเสนอไดรับการแสดงในภาพท่ี 3.2  

 

 
ภาพที่ 3.2 ขั้นตอนวิธีการระบุจํานวนแบบอัตโนมัติสําหรับภาพโครโมโซมชนิดถุงนํ้าคลํ่า 

 

จากภาพที่ 3.2 แสดงข้ันตอนวิธีการระบุจํานวนแบบอัตโนมัติสําหรับภาพโครโมโซมชนิดถุง

น้ําคล่ํา โดยภาพขยายขั้นตอนที่มีขนาดใหญและเห็นรายละเอียดชัดเจนนําเสนอในภาคผนวก 

3.2.1 การปรับปรุงคุณภาพภาพโครโมโซมถุงนํ้าคล่ํา 

ในการปรับปรุงคุณภาพของภาพโครโมโซมในถุงน้ําคล่ําโดยในงานวิจัยนี้ไดใชวิธี Gamma 

Correction ซ่ึงวิธีการดังกลาวชวยปรับระดับความสวางของพิกเซลในภาพใหอยูในระดับที่เหมาะสม 

โดยเฉพาะในกรณีที่ภาพมีความสวางเกินไปหรือตํ่าเกินไป อีกทั้งวิธีการนี้ไมทําใหเกิดการขยายของ
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ขอบภาพ ดังนั้นจึงเหมาะสําหรับภาพโครโมโซมในถุงน้ําคล่ําที่มีความสวางไมสมํ่าเสมอและขาดความ

คมชัดโดยมีขั้นตอนดังภาพที่ 3.3 

 

              
                                (ก)                                                                       (ข) 

ภาพที่ 3.3 (ก) ภาพตนฉบับ (ข) ผลลัพธของวิธี Gamma Correction 

 

จากภาพที่  3.3 ภาพ (ก) คือภาพตนฉบับและภาพ (ข) คือผลลัพธของวิธี Gamma 

Correction แสดงใหเห็นถึงการปรับปรุงคุณภาพของภาพโครโมโซมอยางมีนัยสําคัญ 

3.2.2 วิธีใหมในการการตัดแยกภาพโครโมโซมถุงนํ้าคล่ําจากภาพพื้นหลัง (HCS-AFC) 

การวิจัยนี้ไดนําเสนอวิธีแบบผสมในการแบงสวนภาพโครโมโซมในเซลลนํ้าคล่ําแบบใหม โดย

ใชวิธี HCS-AFC สําหรับการแยกโครโมโซมในถุงน้ําคล่ํา แสดงดังภาพที่ 3.4 ซึ่งประกอบไปดวย  

1. วิธี Otsu Threshold  

2. วิธี Flood Fill  

3. วิธี Erosion S 

4. วิธี Unsharp Masking  

5. วิธี Dilation              
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ภาพที่ 3.4 ขั้นตอนการปรับปรุงคุณภาพภาพโครโมโซมถงุนํ้าคลํ่า 

 

จากภาพที่ 3.4 แสดงขั้นตอนการปรับปรุงคุณภาพภาพโครโมโซมถุงน้ําคลํ่ามีทั้งหมด 5 ขั้นตอน 

ไดแก  

1. การแยกภาพโครโมโซมออกจากพื้นหลังโดยใชวิธี Otsu Threshold 

วิธี Otsu Threshold ใชในการแยกวัตถุออกจากพ้ืนหลัง โดยจะทําการแบงคาเกณฑจากการ

คํานวณอัตโนมัติ ซ่ึงในการแยกวัตถุออกจากพื้นหลังนั้นสามารถกําจัดสัญญาณรบกวนบริเวณขอบของ

แทงโครโมโซมโดยที่วัตถุไมเกิดความเสียหายดังภาพที่ 3.5 

 

                  
                           (ก)                                                            (ข) 

ภาพที่ 3.5 (ก) ผลลัพธของการทําวิธ ีGamma Correction (ข) ผลลัพธของการทําวิธี Otsu Threshold 

 

จากภาพท่ี 3.5 ภาพ (ก) คือผลลัพธของการทําวิธี Gamma Correction และภาพ (ข) คือ

ผลลัพธของการทําวิธี Otsu Threshold แสดงใหเห็นถึงการปรับปรุงคุณภาพของภาพโครโมโซมอยาง

มีนัยสําคัญ 
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2. การเติมสวนท่ีขาดหายไปของวัตถุ 

ในงานวิจัยนี้ประยุกตใชวิธี Flood Fill ในการเติมสวนที่ขาดหายไปของวัตถุ ซึ่งวิธีนี้จะทํา

การเติมสีลงในชองท่ีขาดหายไปบนพ้ืนท่ีของวัตถุ เนื่องจากภาพโครโมโซมที่นํามาทําการทดลอง ซึ่ง

ผานกระบวนการวิธี Gamma Correction และวิธี Otsu Threshold ยังมีพ้ืนที่บนแทงโครโมโซมที่

ขาดหายไป โดยการขาดหายไปของพื้นที่บางสวนของแทงโครโมโซมทําใหเกิดแทงโครโมโซมที่ไม

สมบูรณซ่ึงการใชวิธี Flood Fill จะชวยเติมแทงโครโมโซมใหมีความสมบูรณดังภาพท่ี 3.6  

 

                  

                                     (ก)                                                               (ข) 

ภาพที่ 3.6 (ก) ผลลัพธของการทําวิธี Otsu Threshold (ข) ผลลัพธของการทําวิธี Flood Fill 

 

จากภาพที่ 3.6 ภาพ (ก) คือผลลัพธของการทําวิธี Otsu Threshold และภาพ (ข) คือ 

ผลลัพธของการทําวิธี Flood Fill แสดงใหเห็นถึงการปรับปรุงคุณภาพของภาพโครโมโซมอยางมี

นัยสําคัญ 

3. การกรอนวัตถุ 

ในงานวิจัยนี้ไดประยุกตใชวิธี Erosion ในการกรอนวัตถุ ซ่ึงจะทําใหพ้ืนท่ีของวัตถุจะมีขนาด

เล็กลง โดยงานวิจัยน้ีไดทําการเลือกใชวิธีดังกลาว เนื่องจากภาพโครโมโซมที่นํามาทดลองเมื่อผาน

กระบวนการขางตนอาจทําใหแทงโครโมโซมมีขนาดใหญ ดังภาพที่ 3.6 (ก) เพื่อกําจัดสัญญาณรบกวน 

ดังภาพที่ 3.7 (ข) เม่ือวัตถุมีขนาดเล็กลงหรือไมมีสัญญาณรบกวนจะทําใหงายตอการสรางกระดูกภาพ 

ซึ่งไดทําการเลือกใชวิธี Erosion ที่มีองคประกอบโครงสรางขนาด 3x3 พิกเซล เนื่องจากเปนคา

มาตรฐานที่มักใชในกระบวนการ Erosion เพราะมีขนาดเล็กพอท่ีจะกําจัดสัญญาณรบกวนหรือ

รายละเอียดที่ไมจําเปนในภาพโดยไมทําลายโครงสรางหลักของวัตถุ อีกท้ังยังเหมาะสําหรับการ

ปรับปรุงภาพโครโมโซมท่ีมีลักษณะขอบไมเรียบ (Irregular Edges) โดยสามารถลดขนาดขอบที่ไม

ตองการไดอยางมีประสิทธิภาพ 

 



27 
การพัฒนาการระบุจํานวนแบบอัตโนมัติสําหรับภาพโครโมโซมชนิดเซลลถุงนํ้าคลํ่า        
                    
 

 

คณะวิทยาการสารสนเทศ                                                                                    มหาวิทยาลัยบูรพา 

                  
                                    (ก)                                                                      (ข) 

ภาพที่ 3.7 (ก) ผลลัพธของวิธี Flood Fill (ข) ผลลพัธของวิธี Erosion 

 

จากภาพท่ี 3.7 ภาพ (ก) คือผลลัพธของวิธี Flood Fill และภาพ (ข) คือผลลัพธของวิธี 

Erosion แสดงใหเห็นถึงการปรบัปรุงคุณภาพของภาพโครโมโซมอยางมีนัยสําคัญ 

4. ปรบัปรุงความคมชัดของเสนขอบภาพ 

การปรับปรุงคุณภาพของเสนขอบภาพใหชัดยิ่งขึ้นโดยงานวิจัยนี้ไดประยุกตใชวิธี Unsharp 

Masking เปนเทคนิคที่ใชในการปรับปรุงความคมชัดของขอบภาพ เนื่องจากวิธีในการทําการขยาย

วัตถุจะทําใหรายละเอียดของขอบภาพจะเสื่อมลงเนื่องจากเกิดการขยายของพื้นที่ ดังนั้นการใชวิธี 

Unsharp Masking หลังจากวิธี Dilation สามารถชวยเพ่ิมความชัดเจนใหกับขอบภาพไดโดยการเนน

เพิ่มความชัดของขอบภาพดังภาพท่ี 3.8 

 

    
                                  (ก)                                                                      (ข) 

ภาพที่ 3.8 (ก) ผลลัพธของวิธี Erosion (ข) ผลลัพธของวิธี Unsharp Masking 

 

จากภาพที่ 3.8 ภาพ (ก) คือผลลัพธของวิธี Erosion และภาพ (ข) คือผลลัพธของวิธี 

Unsharp Masking แสดงใหเห็นถึงการปรับปรุงคุณภาพของภาพโครโมโซมอยางมนีัยสําคัญ 
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5. การขยายวัตถุ 

งานวิจัยนี้ไดประยุกตใชวิธี Dilation ในการขยายวัตถุ ซึ่งทําใหพ้ืนที่ของวัตถุจะมีขนาดใหญ

ขึ้น โดยงานวิจัยน้ีไดเลือกใชวิธีดังกลาว เนื่องจากภาพโครโมโซมท่ีนํามาทดลองมีสวนปลายแทง

โครโมโซมบางสวนท่ีขาดออกจากแทงโครโมโซม ดังนั้นจึงตองมีการขยายพื้นที่เพ่ือเชื่อมตอสวนปลาย

ที่ขาดเขาดวยกันดังภาพที่ 3.9 

 

 

                       

                                (ก)                                                                     (ข) 

ภาพที่ 3.9 (ก) ผลลัพธของวิธี Unsharp Masking (ข) ผลลัพธของวิธี Dilation 

 

จากภาพที่ 3.9 ภาพ (ก) คอืผลลัพธของวิธี Unsharp Masking และภาพ (ข) คือผลลัพธของ

วิธี Dilation แสดงใหเห็นถึงการปรับปรุงคุณภาพของภาพโครโมโซมอยางมีนัยสําคัญ 

3.2.3 การสกัดภาพโครงกระดูกจากภาพโครโมโซมถุงนํ้าคล่ํา  

 ในงานวิจัยนี้ไดเลือกใชวิธี Thinning ซึ่งเปนกระบวนการในการลดพ้ืนท่ีสวนหนาในภาพไบ

นารีใหเหลือเพียง 1 พิกเซล โดยการพัฒนาการสรางกระดูกภาพโดยมีพื้นฐานของ Morphological 

Thinning ซึ่งเปนการสรางกระดูกรูปแบบสามมิติทําใหไดกระดูกภาพที่มีลักษณะคลายกับภาพ

โครโมโซม ซึ่งผลลัพธแสดงดังภาพที่ 3.10 
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(ก)                                                             (ข) 

ภาพที่ 3.10 (ก) ผลลัพธของการทําวิธี Dilation (ข) ผลลัพธของการทําวิธี Thinning 

 

จากภาพท่ี 3.10 ภาพ (ก) คือผลลัพธของการทําวิธี Dilation และภาพ (ข) คือผลลัพธของ

การทําวิธี Thinning แสดงใหเห็นถึงการปรับปรุงคุณภาพของภาพโครโมโซมอยางมีนัยสําคัญ 

3.2.4 การสกัดคุณสมบัติของจุดปลายโครโมโซมบนภาพโครงกระดูก   

 ในการวิจัยน้ีไดนําวิธีเพิ่มคุณภาพของภาพโครงกระดูกโครโมโซมและการหาจุดปลายของ

ภาพโครงกระดูกโครโมโซมมาใชโดยใชวิธี (Skeleton Intersection Filling : SIF) ซึ่งวิธี SIF สามารถ

หาทั้งจุดตัดและจุดปลายของภาพโครโมโซมในถุงน้ําคล่ําได อยางไรก็ตามหากมีพิกเซลของภาพโครง

กระดูกท่ีขาดหายไปจะสงผลใหการหาจุดปลายและจุดตัดของภาพโครงกระดูกไมถูกตอง ดังภาพที่ 

3.11 

 

 
ภาพที่ 3.11 ตวัอยางกระดูกภาพที่ไมมีจุดเช่ือมทําใหจุดตัดซึ่งมีความขาดหายไปของพิกเซล 

 

 จากภาพที่ 3.11 แสดงใหเห็นถึงตัวอยางกระดูกภาพท่ีไมมีจุดเชื่อมทําใหจุดตัด ซึ่งมีความขาด

หายไปของพิกเซล อยางไรก็ตามนอกจากจุดตัดแลวยังมีบริเวณเสนของกระดูกภาพที่ไมใชจุดตัด แตมี

ความหยักของเสนกระดูกภาพที่ทําใหเหมือนกับจุดตัด ดังภาพที่ 3.12 
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ภาพที่ 3.12 ตัวอยางของกระดูกภาพที่มีการหยักของเสนกระดูกภาพเหมือนจุดตัด 

 

จากภาพที่ 3.12 แสดงใหเห็นถึงตัวอยางของกระดูกภาพที่มีการหยักของเสนกระดูก

ภาพเหมือนจุดตัด โดยจากการนําภาพโครโมโซมผานวิธขีางตนมาทําใหไดกระดูกภาพที่สามารถนํามา

หาจุดปลายได โดยวิจัยนี้จะใชวิธี Filter2D ซึ่งจะกําหนดองคประกอบโครงสรางดังภาพที่ 3.13 

 

 
ภาพที่ 3.13 องคประกอบโครงสรางท่ีใชในวธีิ Filter2D 

 

 จากภาพท่ี 3.13 แสดงใหเห็นถึงองคประกอบโครงสรางที่ใชในวิธี Filter2D โดยนํากระดูก

ภาพเขาวิธี Filter2D ซึ่งมีองคประกอบโครงสรางขางตนจะทําใหพิกเซลใด ๆ ที่เปนจุดปลายของ

กระดูกภาพจะมผีลรวมในพิกเซลนั้น ๆ เทากับ 11 แสดงผลลัพธการหาจุดปลายดังภาพที่ 3.14 

 

 
ภาพที่ 3.14 ผลลัพธการหาจุดปลายของกระดูกภาพ 

 

จากภาพท่ี 3.14 คอืผลลัพธการหาจุดปลายของกระดูกภาพหลังจากใชวิธี Filter2D 

โดยจากภาพจะพบวามีจุดปลายอยู 4 จุดดวยกันโดยสีแดงแสดงถึงจุดสิ้นสุดกระดกูภาพ 

 

* 
* 

* * 
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3.2.5 วิธีการใหมในการระบุจุดตัดบนภาพโครงกระดูกโครโมโซมในถุงนํ้าคล่ําทีทั่บซอนกัน  

 งานวิจัยนี้ไดนําเสนอวิธีการใหมในการระบุจุดตัดในโครงสรางโครโมโซมที่ทับซอนกัน โดยใช

แนวทางที่เรียกวา (A Directional Binary Approach: CDOCS-DBA) ซ่ึงเปนการหาจุดตัดบนภาพ

โครโมโซมในถุงน้ําคล่ําที่แปลงเปนไบนารีแบบมีทิศทาง โดยวิธี น้ีอางอิงจากวิธี Hit-or-Miss 

Transformation และแบงการทํางานออกเปน 3 ขั้นตอนดังนี้ 

1. การกําหนดรูปแบบตัวอยางที่แสดงลักษณะจุดตัดของเสนภายในภาพโครโมโซม โดย

กระบวนการนี้เร่ิมตนดวยการกําหนดชุดรูปแบบทั้งหมด 22 ชุด ซ่ึงแตละชุดมีขนาด 5x5 

พิกเซล เพ่ือใชในการแสดงลักษณะจุดตัดของเสนในภาพโครโมโซม เนื่องจากรูปแบบ

เหลานี้ถูกเขารหัสดวยคาไบนารี โดยทีค่า 0 แทนขอมูลที่ไมสําคัญและคา 1 แทนขอมูลที่

สําคัญ ทั้งนี้จะใชองคประกอบโครงสรางในการตรวจจับลักษณะเฉพาะในภาพตัวอยาง

ขององคประกอบโครงสรางดังกลาวที่แสดงในภาพที่ 3.15 

 

 
ภาพที่ 3.15 องคประกอบโครงสรางขนาด 5x5 พิกเซล 

 

จากภาพที่ 3.15 องคประกอบโครงสรางขนาด 5x5 พิกเซลนี้ถูกออกแบบใหมี

รูปแบบที่คลายคลึงกับจุดตัดของโครงกระดูกโครโมโซมเด่ียว โดยมีลักษณะการแตกแขนงใน

หลายรูปแบบ และรูปแบบเหลานี้จะถูกหมุนครบทั้ง 4 มุมเพ่ือใหครอบคลุมทุกทิศทาง โดย

เหตุผลที่กําหนดองคประกอบโครงสรางขนาด 5x5 พิกเซล เนื่องจากเหมาะสําหรับการ

ตรวจจับ จุดตัด เนื่องจากพ้ืนที่ขนาดใหญกวาสามารถครอบคลุมบริเวณที่ซับซอนของ

โครงสรางโครโมโซมไดดีข้ึน อีกทั้งยังมีความสามารถในการตรวจจับรูปแบบการเชื่อมโยง 
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(Connectivity Patterns) และการแตกแขนง (Branching) ของโครงสรางโครโมโซมที่มีการ

ทับซอนกัน 

2. การประเมินความสอดคลองของรูปแบบกับภาพโครงกระดูกโครโมโซม ซึ่งขั้นตอนถัดไปจะ

เปนการใชวิธี Hit-or-Miss Transformation เพ่ือตรวจสอบวารูปแบบที่กําหนดตรงกับ

บริเวณใดในภาพโครงกระดูกโครโมโซม โดยในขั้นตอนนี้องคประกอบโครงสรางที่ใชจะถูก

หมุนในมุมตาง ๆ ไดแก 0, 90, 180 และ 270 องศา เพื่อใหครอบคลุมทุกทิศทางของ

โครงสรางในภาพ 

3. การตรวจจับและทาํเคร่ืองหมายจุดตัดในภาพโครงกระดูกโครโมโซมองคประกอบโครงสรางที่

ถูกหมุนและกําหนดไวแลวจะถูกวางในตําแหนงตาง ๆ ภายในภาพโครงกระดูกโครโมโซม 

หากพบวาองคประกอบโครงสรางตรงกับการจัดเรียงของพิกเซลในภาพจะถือวาเปนการ

ตรวจพบจุดตัด และทําเคร่ืองหมายจุดตัดนั้นในภาพผลลัพธกระบวนการของวิธี CDOCS-

DBA นี้ไดมีรายละเอียดใน Algorithm CDOCS-DBA ดังแสดงในภาพที่ 3.16 

 

 
ภาพที่ 3.16 Algorithm CDOCS-DBA 
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จากวิธีการดังภาพท่ี 3.16 ซึ่งประกอบดวยสามขั้นตอนนี้ ที่มีเปาหมายเพ่ือเพ่ิมความสามารถ

ในการระบุจุดตัดในโครงสรางโครโมโซมท่ีทับซอนกัน ซึ่งมีความซับซอนและทิศทางหลากหลาย ซึ่ง

การหมุนองคประกอบโครงสรางและการประเมินความสอดคลองชวยใหการตรวจหาจุดตัดมีความ

แมนยํามากยิ่งขึ้น อีกทั้งยังเพิ่มประสิทธิภาพในการประมวลผลโครงสรางโครโมโซมที่ซับซอน โดยมี

ผลลัพธของการตรวจหาจุดตัดดังแสดงในภาพท่ี 3.17 

 

 
ภาพที่ 3.17 ผลลัพธของจุดตัด 

 

จากภาพท่ี 3.17 แสดงใหเห็นถึงผลลัพธจากการตรวจหาจุดตัดโดยใช Algorithm CDOCS-

DBA เพ่ือใหการหาจุดตัดมีความแมนยํามากย่ิงขึ้น นอกจากน้ียังมีขอจํากัดในแตละเทคนิค เชนการ

เลือกคาพารามิเตอรท่ีเหมาะสมมีความสําคัญตอประสิทธิภาพการประมวลผลภาพ เชน การใช 

Erosion ขนาด 3x3 พิกเซล ชวยลด Noise โดยไมลบขอมูลสําคัญ และการตรวจจับจุดตัดดวย

โครงสราง 5x5 พิกเซล ชวยครอบคลุมลักษณะจุดตัดที่ซับซอน การเลือก Threshold เชน OTSU ใช

ฮิสโตแกรมชวยกําหนดคาแบงระหวางวัตถุและพ้ืนหลัง การเลือกคาท่ีไมเหมาะสมอาจทําใหสูญเสีย

ขอมูลสําคัญหรือรวม Noise เขาไป การปรับแตงพารามิเตอรควรอางอิงจากผลลัพธที่ไดและใชตัวชี้วัด

ประสิทธิภาพ เชน Sensitivity และ Specificity เพ่ือตัดสินใจ 

 

  

 

* 
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4 ผลการดําเนินการ 

4.1 ผลการศึกษาการระบุจาํนวนแบบอัตโนมัติสําหรับภาพโครโมโซมชนิดเชลลถุงน้ํา

คลํ่าที่มีการทับซอนกัน 
ภาพโครโมโซมจากเซลลถุงน้ําคล่ําที่มีการทับซอนกัน โดยทําการคัดเลือกมาใชในการทดลอง

ทั้งหมด 135 ภาพ ซึ่งแตละภาพมีการทับซอนของโครโมโซมมากกวา 1 โครโมโซมขึ้นไป โดยภาพ

ทั้งหมดเปนภาพระดับสีเทาในรูปแบบไฟล .jpg และมีขนาดตั้งแต 37x32 พิกเซลขึ้นไป ซึ่งภาพ

ตัวอยางที่ใชในการทดลองแสดงดังภาพที่ 4.1 

 
 

    
 

ภาพที่ 4.1 ตวัอยางภาพโครโมโซมเด่ียวชนิดเซลลถุงนํ้าคลํ่าที่มีความสวางของภาพสูง 

 

จากภาพท่ี 4.1 แสดงใหเห็นถึงกลุมภาพโครโมโซมชนิดเซลลถุงน้ําคล่ําที่มีการทับซอนกัน ซึ่ง

ไดผานข้ันตอนกระบวนการเพ่ือหาจุดสําคัญนั้น โดยแสดงตัวอยางผลลัพธในการหาจุดสําคัญ รวมทั้ง

วิธีการท่ีงานวิจัยฉบับนี้ไดนําเสนอไวในตารางที่ 4.1 

 

ตารางที่ 4.1 ตัวอยางภาพผลลัพธของการหาจุดสําคัญของภาพโครโมโซมที่มีการทับซอนกัน 

 

 

 

No. Original Skeleton  Interesting Point 
1 

   

* * 

* 

* * 
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ตารางที่ 4.1 ตัวอยางภาพผลลัพธของการหาจุดสําคัญของภาพโครโมโซมที่มีการทับซอนกัน (ตอ) 

 

จากตารางที่ 4.1 แสดงการทดลองกับกลุมภาพโครโมโซมชนิดเซลลถุงน้ําคล่ําที่การทับซอน

กันจํานวน 135 ภาพ ซึ่งผานกระบวนการวิเคราะหเพ่ือหาจํานวนจุดปลายที่เหมาะสมของโครงกระดูก

ภาพและการระบุจํานวนโครโมโซม จากภาพจะพบวาวิธี AND-AFBCI สามารถคนหาคุณลักษณะ

สําคัญไดดี โดยแสดงดังจุดสีแดงคือจุดปลายที่คนพบและจุดสีเขียวคือจุดซอนทับที่คนพบ โดยผลการ

ทดลองแสดงใหเห็นวาคุณลักษณะสําคัญของโครโมโซมมีผลตอประสิทธิภาพในการระบุจํานวน

โครโมโซม โดยแสดงรายละเอียดไวดังตารางที่ 4.2 

 

No. Original Skeleton  Interesting Point 
2 

   
3  

 
 

  

4  

 
  

5 
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* 
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* 
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* 
* * * * 

* 
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* 
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* 
* 

* 
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ตารางที่ 4.2 ตารางแสดงประสิทธิภาพการระบุจํานวนของภาพโครโมโซมที่มีการซอนทับกัน 

Chromosome Type Number  
Picture 

TP 
 (จํานวน) 

FN  
(จํานวน) 

SE 
(%) 

กลุมภาพโครโมโซมชนิดเซลลถุงน้ําคล่ําที่มีการทับ
ซอนกัน 

135 110 25 81.48 

 

จากตารางที่ 4.2 จะพบวาประสิทธิภาพในการระบุจํานวนโครโมโซมชนิดเซลลถุงน้ําคล่ําที่มี

การทับซอนกันคือ 81.48% ซึ่งแสดงใหเห็นวาการระบุจํานวนโครโมโซมยังคงมีประสิทธิภาพที่ดี 

อยางไรก็ตามคา FN ยังคงเกิดขึ้น ทั้งนี้เนื่องจากการใชวิธี Hit-or-Miss Transformation ในสวนของ

องคประกอบโครงสรางขนาด 5x5 พิกเซลที่มีการหมุนเพียง 4 องศา ไดแก 0, 90, 180 และ 270 

องศา สงผลใหรูปแบบของโครงสรางอาจไมครอบคลุมทุกจุดตัดของโครโมโซมที่ปรากฏดังภาพท่ี 4.2 

 

 
ภาพที่ 4.2 ตวัอยางภาพโครโมโซมที่ไมมีการระบุจุดตัด 

 

จากภาพที่ 4.2 แสดงใหเห็นถึงการหมุนองคประกอบโครงสรางเพียง 4 องศาอาจสงผลให

บางจุดตัดท่ีไมไดอยูในแนวการหมุนท่ีกําหนดไวไมถูกตรวจจับ ซึ่งนําไปสูการเกิดคา FN โดยเฉพาะ

อยางยิ่งในกรณีที่จุดตัดมีองศาที่แตกตางจากการหมุนในมุม 0, 90, 180 และ 270 องศา นอกจากนี้

ในกลุมภาพท่ีโครโมโซมมีการทับซอนกันสูงถึง 81.48% มักพบลักษณะการทับซอนที่หลากหลาย 

อันสงผลใหการตรวจจับจุดตัดยิ่งมีความยากลําบากมากขึ้น 

ดวยเหตุนี้การปรับปรุงองคประกอบโครงสรางใหมีรูปแบบและการหมุนที่หลากหลายยิ่งขึ้น 

หรือการพัฒนาเทคนิคท่ีสามารถครอบคลุมการตรวจจับจุดตัดในทิศทางอ่ืน ๆ ได ซึ่งอาจชวยลดการ

เกิดคา FN และเพิ่มประสิทธิภาพในการระบุจํานวนโครโมโซมไดดียิ่งขึ้น 
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4.2 การเปรียบเทียบประสิทธิภาพการระบุจํานวนแบบอัตโนมัติสําหรับภาพโครโมโซม

ชนดิเชลลถุงนํ้าคล่ําที่มีการทับซอนกันจํานวน 135 ภาพ 
 ในการเปรียบเทียบการระบุจํานวนแบบอัตโนมัติสําหรับภาพโครโมโซมชนิดทั้งหมด 3 วิธี 

โดยไดดําเนินการโดยเทียบเคียงกับผลงานวิจัย 2 ฉบับ ไดแก พัฒนาการสกัดคุณลักษณะสําคัญของ

ภาพโครโมโซมชนิด G-Band ในระยะเมทาเฟสสําหรับการเพิ่มประสิทธิภาพในการระบุจํานวนเพื่อ

การวินิจฉัยเบื้องตน SIPD และ พัฒนาการกําหนดจํานวนของโครโมโซมชนิด G-band แบบอัตโนมัติ

ขึ้นอยูกับคุณสมบัติทางเรขาคณติ DNCC ดังตารางท่ี 4.3 

 

ตารางที่ 4.3 แสดงการเปรียบเทียบความถูกตองในการระบุจํานวนโครโมโซมที่มีการทับซอนกัน 

Method Chromosome Counting Accuracy (%) 
SIPD 68.14 
DNCC 22.96 
วิธีที่นําเสนอ AND-AFBCI 81.48 

 

จากขอมูลในตารางที่ 4.3 พบวาประสิทธิภาพในการระบุจํานวนโครโมโซมชนิดเชลลถุงน้ํา

คล่ําที่มีการทับซอนกันของวิธี AND-AFBCI ที่นําเสนอมีคาอยูที่ 81.48% ซึ่งสูงกวาวิธี SIPD ที่มีคาอยู

ที่ 68.14% และวิธี DNCC ที่มีคาเพียง 22.96% การที่วิธี AND-AFBCI ท่ีนําเสนอมีประสิทธิภาพสูง

กวาวิธีอ่ืน ๆ นั้นมีสาเหตุมาจากขอจํากัดของวิธี DNCC ท่ีสามารถระบุจุดตัดบนโครงกระดูกโครโมโซม

ไดสําเร็จแตพบวามักตรวจพบจุดตัดหลายจุด และในบางกรณีจุดที่ตรวจพบกลับเปนจุดปลายมากกวา

จุดตัดท่ีแทจริง สวนวิธี SIPD นั้นตามที่แสดงในผลการทดลองไมสามารถตรวจหาจุดตัดใด ๆ บนโครง

กระดูกโครโมโซมที่ทับซอนกันได อีกทั้งยังสรางโครงกระดูกที่ไมถูกตอง ซึ่งปญหาจากวิธีการตาง ๆ ท่ี

กลาวมาสามารถแกไขไดดวยวิธีการ AND-AFBCI ที่มีการพัฒนาองคประกอบโครงสรางขนาด 5x5 พิก

เซล โดยกระบวนการคนหาจุดตัดจะทําการหมุนโครงสรางถึง 4 องศา สงผลใหการคนหาจุดตัดของ

โครงกระดูกภาพโครโมโซมมีความถูกตองมากยิ่งขึ้น และสงผลใหประสิทธิภาพการระบุจํานวน

โครโมโซมสูงขึ้นเชนกัน อยางไรก็ตามวิธีที่นําเสนอมีขอดีในการตรวจจับจุดตัดของโครงกระดูก

โครโมโซมไดแมนยําในกรณีการทับซอนปานกลางและภาพที่ผานการปรับคุณภาพ เชน การใช 

Gamma Correction และ OTSU Threshold อยางไรก็ตาม ถึงกระนั้นวิธีที่นําเสนอนี้ยังมีขอจํากัด

ในกรณีโครโมโซมที่ทับซอนและเชื่อมโยงกันหลายเสน หรือมีการบิดงอที่ซับซอน ทําใหจุดตัดบางจุด

ไมถูกตรวจจับ การเพ่ิมรูปแบบองคประกอบโครงสรางและปรับปรุงการจัดการภาพที่คุณภาพต่ําอาจ

ชวยเพ่ิมประสิทธิภาพได.  
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5 สรุปและวิจารณผลการดําเนินงาน 

5.1 สรุปผลการดําเนินงาน 

สรปุผลการดําเนินงานพบวางานวิจัยนี้ไดพัฒนาการระบุจํานวนโครโมโซมแบบอัตโนมตัิ 

1. ศึกษาการระบุจํานวนแบบอัตโนมัติสําหรับภาพโครโมโซมชนิดเชลลถุงน้ําคล่ําแบบ
อั ต โ น มั ติ  (Automated Number Determination Development for Amniotic Fluid Bag 
Chromosomes Image) 

2. สามารถพัฒนาวิธีการระบุจํานวนแบบอัตโนมัติสําหรับภาพโครโมโซมชนิดเชลล 
ถุงน้ํ าคล่ําแบบอัตโนมัติ (Automated Number Determination Development for Amniotic 
Fluid Bag Chromosomes Image) 

 

5.2 ปญหา อุปสรรค และขอจํากัด 

1. ขอบเขตของโครโมโซมที่ไมสม่ําเสมอและขาดหาย เนื่องจากภาพโครโมโซมที่ผานการ

แยกจากพ้ืนหลังในรูปแบบภาพไบนารีมักมีขอบเขตที่ไมสมบูรณ จึงสงผลใหโครงสรางของโครโมโซมที่

ไดมีความซับซอนและแตกแขนง ซึ่งเปนอุปสรรคสําคัญตอการตรวจหาจุดตัดบนโครงกระดูกของ

โครโมโซม 

2. ความซับซอนของโครโมโซมที่มีการทับซอนกัน ซึ่งการทับซอนของโครโมโซมทําใหเกิด

จุดตัดหลายจุดในตําแหนงเดียวกัน ดวยเหตุนี้ทําใหเกิดความซับซอนในการระบุจุดตัดที่แทจริงและ

นําไปสูความผิดพลาดในการระบุจํานวนโครโมโซม 

3. ความไมแมนยําของวิธีท่ีใชในการตรวจหาจุดตัด อันเนื่องมาจากวิธี DNCC และวิธี SIPD 

ที่นํามาใชในการตรวจหาจุดตัดของโครโมโซมท่ีทับซอนกันยังคงมีความคลาดเคลื่อน และไมสามารถ

ระบุจุดตัดไดอยางแมนยํา สงผลใหการระบุจํานวนโครโมโซมมีความผิดพลาด 

4. ความทาทายในการจัดการโครงสรางที่ซับซอน โดยโครงสรางของโครโมโซมที่ทับซอน

และสัมผัสกันถือเปนอุปสรรคสําคัญ ซึ่งสงผลตอความแมนยําในการตรวจหาจุดตัดและประมวลผล

การระบุจํานวนโครโมโซมในภาพ 

5. ขอจํากัดของวิธีการในปจจุบัน ซึ่งวิธีการที่ใชอยูในปจจุบันยังไมสามารถจัดการกับการ

ทับซอนของโครโมโซมไดอยางมีประสิทธิภาพ ดวยเหตุน้ีสงผลใหการระบุจุดตัดและการระบุจํานวน

โครโมโซมยังคงมีความคลาดเคลื่อน 
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5.3 ขอเสนอแนะ 

เพื่อปรับปรุงประสิทธิภาพในการตรวจหาจุดตัดบนภาพโครงกระดูกโครโมโซมที่ทับซอนกัน 

งานวิจัยนี้ไดเสนอแนวทางดังตอไปนี้ 

1. พัฒนาวิธีการตรวจหาจุดตัดที่สามารถจัดการกับโครโมโซมท่ีทับซอนไดดีย่ิงขึ้น โดยควร

พัฒนาวิธีการตรวจหาจุดตัดที่สามารถรองรับการทับซอนและความซับซอนของโครโมโซมไดดียิ่งขึ้น 

เพื่อเพิ่มความแมนยําในการระบุจํานวนโครโมโซม 

2. ใชวิธีการที่ผสมผสานหลายเทคนิคเพ่ือเพิ่มความแมนยํา โดยการนําเทคนิค HCS-AFC  

มาผสมผสานกับ CDOCS-DBA จะชวยปรับปรุงคุณภาพของภาพโครโมโซม โดยเฉพาะบริเวณท่ีมีการ

ทับซอน สงผลใหการสรางโครงกระดูกและการตรวจหาจุดตดัมีความแมนยํามากขึ้น 

3. การวิจัยเพิ่มเติมเก่ียวกับการปรับปรุงการสรางโครงกระดูกโครโมโซม ซึ่งควรทําการวิจัย

เพิ่มเติมเพ่ือปรับปรุงกระบวนการสรางโครงกระดูกของโครโมโซมที่ทับซอนกันใหมีความถูกตองมาก

ขึ้น 

4. การพัฒนาอัลกอริทึมท่ีสามารถระบุจุดตัดในโครงสรางที่ซับซอนและมีการทับซอนสูง ซึ่ง

ควรเนนการพัฒนาอัลกอริทึมท่ีสามารถจัดการกับโครงสรางโครโมโซมที่มีการทับซอนและมีลักษณะที่

ซับซอน เพ่ือใหสามารถตรวจหาจุดตัดไดอยางแมนยํา 

5. การใชขอมูลเชิงลึกและการวิเคราะหเพ่ิมเติมเพ่ือเพิ่มประสิทธิภาพ ซึ่งควรใชการ

วิเคราะหเชิงลึกเก่ียวกับการจัดเรียงโครโมโซมและการตรวจหาจุดตัด เพ่ือเพ่ิมความแมนยําในการระบุ

และระบุจุดตัดในภาพโครโมโซม 

 

5.4 บทความวิชาการที่ไดรับการตีพิมพ 

 บทความวิจัยที่ ได รับการตีพิมพจากงานวิจัยฉบับนี้คือ เ ร่ือง “An Intersection Point 

Detection Method in Direct Binary-Scale Amniotic Fluid Bag Chromosome Images Using 

Hit-Or-Miss Transformation for Automatic Chromosome Number Determination” ซึ่ ง

ไดรับการตีพิมพในงานประชุมวิชาการระดับนานาชาติ InCIT 2024: The 8th International 

Conference on Information Technology @Faculty of Informatics, Burapha University, 

Chonburi, Thailand And @Kanazawa (Japan) 14 th - 1 5 th November 2 024  โ ดยแ ส ด ง

ตัวอยางหนาแรกของบทความดังภาพท่ี 5.1 
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ภาพที่ 5.1 ตัวอยางหนาแรกของบทความวิจัยที่ไดรับการตีพิมพ 
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