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บทคดัย่อ 
งานวจิยันี้มนีี้มวีตัถุประสงคเ์พื่อเปรยีบเทยีบประสทิธภิาพวธิกีารจดักลุ่มแบบเป็นขัน้ตอนและวธิกีารจดั

กลุ่มแบบไม่เป็นขัน้ตอนของขอ้มูลทีม่ที ัง้ขอ้มูลเชงิปรมิาณและเชงิคุณภาพทีม่คี่านอกเกณฑ์ 5 ชุด โดยวธิกีาร
จดักลุ่มแบบเป็นขัน้ตอนใชก้ารจดักลุ่มเชื่อมโยงแบบเดีย่ว การจดักลุ่มเชื่อมโยงแบบสมบูรณ์ และการจดักลุ่ม
เชื่อมโยงแบบเฉลี่ย และใช้วิธีวัดระยะห่าง 3 แบบ คือ ระยะห่างยูคลิเดียน ระยะห่างแมนฮัทตัน และ
ระยะห่างเชบเีชฟ วธิกีารจดักลุ่มแบบไม่เป็นขัน้ตอนใชว้ธิกีารจดักลุ่มแบบเฉลีย่  k กลุ่ม และใชว้ธิวีดัระยะห่าง 
2 แบบ คอื ระยะห่างยูคลเิดยีนและระยะห่างแมนฮทัตนั พจิารณาจากค่าความแม่นโดยใชโ้ปรแกรม WEKA 
ส าหรบัการค้นคว้าและศกึษาค่านอกเกณฑ์ได้ใช้ขอ้มูลมขีอ้มูล 5 ชุด คอื โรคหวัใจเป็นชุดขอ้มูลที่มคี่านอก
เกณฑ์รอ้ยละ 1.39 มะเรง็เต้านมเป็นชุดขอ้มลูทีม่คี่านอกเกณฑ์รอ้ยละ 2.28 โรคหวัใจและหลอดเลอืดเป็นชุด
ข้อมูลที่มคี่านอกเกณฑ์ร้อยละ 3.43 โรคเบาหวานเป็นชุดขอ้มูลที่มคี่านอกเกณฑ์ร้อยละ 4.02 และการท า
ประกนัสุขภาพเป็นชุดขอ้มูลที่มคี่านอกเกณฑ์ร้อยละ 5.53 โดยใช้โปรแกรม SPSS ในการตรวจหาค่านอก
เกณฑ์ ผลการเปรยีบเทยีบวธิกีารจดักลุ่มแบบเป็นขัน้ตอนชุดขอ้มูลหวัใจและหลอดเลอืด โรคเบาหวาน และ
การประกนัสุขภาพ พบว่าวธิกีารจดักลุ่มเชื่อมโยงแบบเดีย่วใหค้่าเฉลี่ยของค่าความแม่นสูงสุด  ส่วนชุดขอ้มูล
โรคหวัใจและมะเร็งเต้านมพบว่าวธิกีารจดักลุ่มเชื่อมโยงแบบเฉลี่ยให้ค่าเฉลี่ยของค่าความแม่นสูงสุด และ
การศกึษาวธิวีดัระยะห่างชุดขอ้มูลโรคหวัใจ โรคหวัใจและหลอดเลอืด และโรคเบาหวาน พบว่าวธิวีดัระยะห่าง
แมนฮทัตนัใหค้่าเฉลีย่ของค่าความแมน่สงูสุด ส่วนขอ้มลูมะเรง็เตา้นม วธิวีดัระยะห่างยคูลเิดยีนใหค้่าเฉลีย่ของ
ค่าความแม่นสงูสุด และขอ้มลูการท าประกนัสุขภาพ วธิวีดัระยะห่างเชบเีชฟใหค้่าเฉลีย่ของค่าความแม่นสงูสดุ 
การเปรยีบเทยีบวธิกีารจดักลุ่มแบบไม่เป็นขัน้ตอนโดยใชว้ธิกีารจดักลุ่มแบบเฉลี่ย k กลุ่ม ชุดขอ้มูลมะเรง็เตา้
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นม โรคหวัใจและหลอดเลอืด และการท าประกนัสุขภาพ พบว่าวธิวีดัระยะห่างยคูลเิดยีนใหค้่าความแม่นสูงสุด 
ส่วนขอ้มลูโรคหวัใจและโรคเบาหวานวธิวีดัระยะห่างแมนฮทัตนัใหค้่าเฉลีย่ของค่าความแม่นสงูสุด 
 

ค าส าคญั : การจัดกลุ่มเชื่อมโยงแบบเฉลี่ย; การจัดกลุ่มเชื่อมโยงแบบเดี่ยว; การจัดกลุ่มเชื่อมโยงแบบ
สมบูรณ์; ค่านอกเกณฑ;์ ระยะห่างเชบเีชฟ; ระยะห่างแมนฮทัตนั; ระยะห่างยคูลเิดยีน; วธิกีารจดั
กลุ่มแบบเฉลีย่ k กลุ่ม 

 
Abstract 

Our research objective was to evaluate an efficacy of different types of hierarchical and non-
hierarchical clustering methods on five well- known data sets with different qualities and quantities of 
outliers.  Each of the three types of the hierarchical clustering method adopted the different linkage 
criteria. i.e. single- linkage, complete- linkage, or average- linkage clustering.  Each type could use any 
of three different metrics:  Euclidean, Manhattan, or Chebyshev Distances.  The non- hierarchical 
clustering method performed k-means clustering analysis employing one of two metrics: Euclidean or 
Manhattan distances. All data sets were pre-processed with WEKA software and their outliers detected 
with SPSS software. The five data sets were a heart disease data set (with 1.39 % outliers), a breast 
cancer (2.28 %) , a cardiovascular disease (3.43 %) , a diabetes (4.02 %) , and an insurance claim 
(5.53 %) data set by SPSS software for outlier detection. The two clustering methods were run on the 
five data sets, and their clustering accuracy values were evaluated.  A type of hierarchical and non-
hierarchical clustering methods was chosen as the most efficacy for a particular data set type for that 
respective method according to its clustering accuracy.  For hierarchical clustering method, the most 
efficacy clustering type for cardiovascular disease, diabetes, and insurance claim data sets was the 
single- linkage clustering type; the most efficacy type for heart disease and breast cancer data sets 
was the average- linkage clustering type; the most efficacy metric for heart disease, cardiovascular 
disease, and diabetes data sets was Manhattan distance; the most efficacy metric for breast cancer 
data set was Euclidean distance; the most efficacy metric for insurance claim data set was Chebyshev 
distance.  For non-hierarchical clustering method performed k-means clustering analysis, the most 
efficacy metric for breast cancer, cardiovascular disease, and insurance claim data sets was Euclidean 
distance; the most efficacy metric for heart disease and diabetes data sets was Manhattan distance.  
 

Keywords: average-linkage clustering; single-linkage clustering; complete-linkage clustering; outlier; 
Chebyshev distance; Manhattan distance; Euclidean distance; k-mean clustering  

 
1. ค าน า 

ปัจจุบันการท างานวิจยัมกัจะต้องเก็บรวบ 
รวมขอ้มูลแล้วน ามาวเิคราะห์และประมวลผลใหไ้ด้

ข้อสรุป เพื่อน ามาตอบข้อสงสัยหรือแก้ไขปัญหา
งานวจิยันัน้ ๆ และเพื่อน าขอ้มูลไปใช้ประโยชน์ได้
สูงสุด บางครัง้พบว่าขอ้มลูมคี่ามากเกนิไปหรอืน้อย
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เกินไปแฝงอยู่เรยีกว่าค่านอกเกณฑ์ (outlier) เป็น
ค่าทีอ่ยู่ปลายสุด ซึ่งตกอยู่ใกล้กบัขดีจ ากดัของพสิยั
ขอ้มูล การหาค่านอกเกณฑ์มคีวามส าคญัเนื่องจาก
แสดงค่าความคลาดเคลื่อนในขอ้มลู ถ้าเราน าขอ้มลู
ที่มคี่านอกเกณฑ์ไปวเิคราะห์จะส่งผลให้เกิดความ
คลาดเคลื่อนของผลลพัธข์อ้มลูทีไ่ด ้การกระจายของ
ขอ้มลูและค่าเฉลีย่ของขอ้มลูไม่ด ีส่งผลใหไ้ม่เป็นไป
ตามข้อก าหนดเบื้องตัน (assumption) ท าให้ไม่
สามารถน าขอ้มลูไปใชป้ระโยชน์อย่างสงูสุด ส าหรบั
สาเหตุที่ท าให้เกิดค่านอกเกณฑ์ เช่น ความคลาด
เคลื่อนจากการแปรผันข้อมูลที่เก็บรวบรวมมาซึ่ง
เป็นความคลาดเคลื่อนที่ไม่สามารถควบคุม ความ 
คลาดเคลื่อนทีเ่กดิจากเครื่องมอืทีใ่ชว้ดัมคีุณภาพต ่า
ท าให้เกิดค่านอกเกณฑ์ ความคลาดเคลื่อนที่เกิด
จากการบันทึกข้อมูลจากการปฏิบัติโดยไม่ตรวจ 
สอบใหถ้ี่ถ้วน เพื่อใหไ้ดผ้ลการวเิคราะหท์ีเ่ชื่อถอืได ้
การตรวจสอบหาค่านอกเกณฑ์จึงเป็นสิ่งที่ส าคญั
ก่อนการน าขอ้มลูไปวเิคราะห ์เพื่อใหไ้ดข้อ้มลูทีไ่ม่มี
ความผดิปกติและสามารถแก้ไขได้ บางครัง้ขอ้มูล
อาจไม่สามารถใชง้านได้เตม็ประสทิธภิาพหรอืตรง
ตามความต้องการ จึงมีการจัดกลุ่มของข้อมูล 
เพื่อให้ได้วิธทีี่มีความเหมาะสมกบัขอ้มูลที่มคีวาม
แตกต่างกันไป ดงันัน้ผู้วิจยัจงึต้องเลือกวธิีการจดั
กลุ่มใหเ้หมาะสมกบัขอ้มลู (พนิดา และคณะ, 2560) 

วีระยุทธ และพยุง (2557) ศึกษางานวิจัย
เกี่ยวกบัการเปรยีบเทยีบประสทิธภิาพการจดักลุ่ม
ขอ้มลู งานวจิยันี้มุ่งเน้นผลประสทิธภิาพการจดักลุ่ม
ข้อมูล วัดประสิทธิภาพด้วยค่าความแม่น พบว่า
ขัน้ตอนวิธีการจัดกลุ่มบนปริภูมิย่อยที่ท างาน
ร่วมกับการจัดกลุ่มแบบเป็นขัน้ตอน ให้ค่าความ
แม่นในภาพรวมสูงทีสุ่ดทีร่ะดบัรอ้ยละ 94 รองลงมา 
คือ ขัน้ตอนวิธีการจดักลุ่มบนปริภูมิย่อยที่ท างาน
ร่วมกับการจดักลุ่มแบบเฉลี่ย k กลุ่ม ให้ค่าความ
แม่นในภาพรวมทีร่ะดบัรอ้ยละ 83  

อุมาพร และคณะ (2561) ศกึษางานเกีย่วกบั 

การเปรยีบเทยีบประสทิธภิาพวธิกีารจดักลุ่มขอ้มูล 
2 วิธี คือ การจดักลุ่มแบบเป็นขัน้ตอนและการจดั
กลุ่มแบบเฉลี่ย k กลุ่ม วดัประสทิธภิาพของวธิกีาร
จดักลุ่มขอ้มูลด้วยความแม่น พบว่าวธิกีารจดักลุ่ม
แบบเป็นขัน้ตอนมีประสิทธิภาพดีกว่าการจดักลุ่ม
แบบเฉลีย่ k กลุ่ม  

จริวรรณ และนัท (2557) ศกึษาวจิยัเกีย่วกบั
การเปรยีบเทยีบประสทิธภิาพวธิกีารจดักลุ่มขอ้มูล 
4 วิธี ได้แก่  วิธีการจัดก ลุ่มแบบวอร์ด (Ward 
linkage) วธิกีารจดักลุ่มแบบเฉลีย่ k กลุ่ม วธิกีารจดั
กลุ่มแบบฟัซซี่ซมีนี และวธิกีารจดักลุ่มแบบขัน้ตอน
วธิ ีexpectation maximization โดยวดัประสทิธภิาพ
ของการจดักลุ่มขอ้มลูดว้ย 2 วธิ ีคอื การวดัค่าความ
แตกต่างของขอ้มูลภายในกลุ่มและการวดัค่าความ
ต่างของขอ้มลูระหว่างกลุ่ม พบว่าเมื่อจ านวนตวัแปร
ศึกษาเท่ากับ 2 วิธีการจัดกลุ่มแบบเฉลี่ย k กลุ่ม 
และวิธีการจัดกลุ่มแบบฟัซซี่ซีมีนมีประสิทธิภาพ
ของการจัดกลุ่มใกล้เคียงกัน ถ้าจ านวนตัวแปร
ศกึษาเท่ากบั 3 วธิกีารจดักลุ่มแบบเฉลี่ย k กลุ่ม มี
ประสทิธภิาพของการจดักลุ่มดทีีสุ่ด 

Bhatt และคณะ (2016) ศกึษาวจิยัเกี่ยวกบั
การจัดกลุ่มโดยใช้การจัดกลุ่มแบบเฉลี่ย k กลุ่ม  
และมี 5 วิธีการเปรียบเทียบ คือ ไม่ใช้การวัด
ระยะห่าง  ใช้การวัดระยะห่าง คือ ยูคลิเดียน       
แมนฮทัตนั เชบเีชฟ และมงิโคฟสก ีพบว่าวธิกีารจดั
กลุ่มแบบเฉลี่ย k กลุ่ม ค านวณระยะห่างด้วย        
เชบเีชฟ ใหผ้ลการสรา้งกลุ่มขอ้มลูทีม่ปีระสทิธภิาพ
ดทีีสุ่ด 

Frederic และ Serge (2019) ศกึษาขัน้ตอน
วิธีการจัดกลุ่มแบบเป็นขัน้ตอนและการพัฒนา
เกณฑ์การเชื่อมโยงแบบเดี่ยวเพื่อจดัการกบัขอ้มูล
รบกวน โดยใชว้ธิเีปรยีบเทยีบ 9 วธิ ีคอื การจดักลุ่ม
เชื่อมโยงแบบเดี่ยว (single linkage) การจัดกลุ่ม
เชื่อมโยงแบบสมบูรณ์ (complete linkage) การจดั
กลุ่มเชื่อมโยงแบบเฉลี่ย (average linkage) การจดั
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กลุ่มจุดศูนยก์ลาง (centroid) การจดักลุ่มแบบวอรด์ 
การจดักลุ่มแบบฮาวดอร์ฟ (Hausdorff linkage) วธิี
จดักลุ่มเพื่อนบ้านใกล้สุด (full with neighborhood) 
การเชื่อมโยงแบบเดี่ยวเพื่อนบ้านใกล้สุด (single 
with neighborhood) และการเชื่อมโยงแบบเดี่ยว
เมื่อมขีอ้มูลรบกวน (single link with noise) พบว่า
วิธีการจัดกลุ่มเชื่อมโยงแบบเดี่ยว การเชื่อมโยง
แบบเดี่ยวเพื่อนบ้านใกล้สุด และการเชื่อมโยงแบบ
เดี่ยวเมื่อมีข้อมูลรบกวนให้ผลดีกว่าอีก 6 วิธี 
จากนัน้น าวิธีการจดักลุ่มเชื่อมโยงแบบเดี่ยว การ
เชื่อมโยงแบบเดี่ยวเพื่อนบ้านใกล้สุด และวิธีการ
เชื่อมโยงแบบเดี่ยวเมื่อมีข้อมูลรบกวนมาเปรียบ 
เทยีบโดยเพิม่ขอ้มูลรบกวน พบว่าวธิกีารเชื่อมโยง
แบบเดีย่วเมื่อมขีอ้มลูรบกวนใหผ้ลลพัธท์ีด่ทีีสุ่ด  

ดังนั ้น ง านวิจัยนี้ จึ งศึกษาการจัดก ลุ่ม 
(clustering) ดว้ย 2 วธิ ีคอื วธิกีารจดักลุ่มแบบเป็น
ขัน้ตอน (hierarchical clustering) และวิธีการจัด
กลุ่มแบบไม่เป็นขัน้ตอน (nonhierarchical cluster-
ing) ซึ่งวิธีการจดักลุ่มแบบเป็นขัน้ตอน ประกอบ 
ด้วย 3 วิธี คือ การจัดกลุ่มเชื่อมโยงแบบเดี่ยว 
(single-linkage clustering) การจัดกลุ่มเชื่อมโยง
แบบสมบูรณ์ (complete-linkage clustering) และ
การจดักลุ่มเชื่อมโยงแบบเฉลี่ย (average-linkage 
clustering) ใชว้ธิวีดัระยะห่าง 3 แบบ คอื ระยะห่าง
ยูคลเิดยีน (Euclidean distance) ระยะห่างแมนฮทั-
ตัน (Manhattan distance) และระยะห่างเชบีเชฟ 
(Chebyshev distance) และวิธีการจดักลุ่มแบบไม่
เป็นขัน้ตอนใช้วิธีการจัดกลุ่มแบบเฉลี่ย k กลุ่ม       
(k-means clustering หรอื simple k-means) ใช้วธิี
ว ัดระยะห่าง 2 แบบ คือ ระยะห่างยูคลิเดียนและ
ระยะห่างแมนฮัทตัน เพื่อต้องการเปรียบเทียบ
ประสทิธภิาพวธิกีารจดักลุ่ม ว่าวธิใีดมปีระสทิธภิาพ
และเหมาะสมกบัรปูแบบของชดุขอ้มลู โดยใชว้ธิกีาร
จดักลุ่มด้วยโปรแกรม WEKA เพื่อเปรียบเทยีบว่า
วธิกีารจดักลุ่มใดใหค้่าความแม่น (accuracy) สงูกวา่  

2. วิธีการวิจยั 
2.1 เคร่ืองมือท่ีใช้ในการวิจยั 

โปรแกรมที่ใช้ในการวิจัยครัง้นี้  คือ 
WEKA เวอรช์ัน่ 3.9 และ SPSS เวอรช์ัน่ 25 

2.2 การเก็บรวบรวมข้อมูล การหาค่า
นอกเกณฑ์ การศึกษาขัน้ตอนวิธี  และการ
เปรียบเทียบประสิทธิภาพของวิธีการจดักลุ่ม 

2.2.1 การเก็บรวบรวมขอ้มูล ค้นหาและ
ศกึษาขอ้มูลที่มคี่านอกเกณฑ์จากเว็บไซต์ Kaggle 
ซึ่งขอ้มูลส่วนมากมคี่านอกเกณฑ์อยู่ระหว่างรอ้ยละ 
1.00-5.00 โดยมขีอ้มลู 5 ชุด 

( 1)  โ ร ค หั ว ใ จ  ( heart disease) 
จ านวนขอ้มูลทัง้หมด 1,025 ค่า พบค่านอกเกณฑ์
คดิเป็นรอ้ยละ 1.39 (David, 1988) ประกอบดว้ยตวั
แปรจ านวน 13 ตวั ไดแ้ก่ อายุ (X1) เพศ (X2) ระดบั
อาการเจ็บหน้าอก (X3) ความดนัโลหติ (X4) ระดบั
ของคอเลสเตอรอลในเลือด (X5) ระดับน ้าตาลใน
เลือดมากกว่า 120 มิลลิกรัมต่อเดซิลิตร (X6) ผล
การตรวจคลื่นแม่เหลก็ไฟฟ้า (X7) อตัราการเตน้ของ
หวัใจสูงสุด (X8) โรคหลอดเลอืดหวัใจตบีทีเ่กดิจาก
การออกก าลงักาย (X9) ภาวะซมึเศรา้ทีเ่กดิจากการ
ออกก าลงักาย (X10) ค่าความชนัสูงสุดในการออก
ก าลงักาย (X11) สขีองการตรวจหวัใจโดยใช้เครื่อง 
fluoroscopy (X12) การเตน้ของหวัใจ (X13) 

(2) มะเร็งเต้านม (breast cancer) 
จ านวนข้อมูลทัง้หมด 569 ค่า พบจ านวนค่านอก
เกณฑ์คิด เ ป็นร้อยละ  2.28 (Merishna, 2018) 
ประกอบด้วยตวัแปรจ านวน 5 ตวั ได้แก่ รศัมขีอง
เนื้องอก (X1) พื้นผิวของเนื้องอก (X2) เส้นรอบวง
ของเนื้องอก (X3) ขนาดพื้นที่ของเนื้องอก  (X4) 
ความเรยีบเนียนของเน้ืองอก (X5) 

(3) โรคหวัใจและหลอดเลอืด (cardio-
vascular disease) จ านวนขอ้มูลทัง้หมด 1,000 ค่า 
พบจ านวนค่านอกเกณฑ์คิดเป็นร้อยละ 3.43 
(Svetlana, 2019) ประกอบด้วยตัวแปรจ านวน 11 
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ตวั ไดแ้ก่ อาย ุ(X1) เพศ (X2) ความสงู (X3) น ้าหนกั 
(X4) ความดนัของเลอืดสูงสุดขณะหวัใจหอ้งล่างบบี
ตวั (X5) ความดนัของเลอืดต ่าสุดขณะหวัใจหอ้งล่าง
คลายตัว  (X6) ระดับคอเลสเตอรอล  (X7) ระดับ
น ้าตาล (X8) สูบบุหรี ่(X9) การดื่มแอลกอฮอล์ (X10) 
การออกก าลงักาย (X11) 

(4) โรคเบาหวาน (diabetes) จ านวน
ขอ้มูลทัง้หมด 1,050 ค่า พบจ านวนค่านอกเกณฑ์
เท่ากบั 169 ค่า คดิเป็นรอ้ยละ 4.02 (Harry, 2017) 
ประกอบดว้ยตวัแปรจ านวน 8 ตวั ไดแ้ก่ จ านวนครัง้
ที่ตัง้ครรภ์ (X1) ความเขม้ขน้ของกลูโคสในกระแส
เลือด (X2) ความดันโลหิต  (X3) ความหนาของ
กล้ามเนื้อแขน (X4) ความเข้มข้นของอินซูลินใน
ร่างกาย (X5) ดัชนีมวลกาย (X6) ความเสี่ยงของ
โรคเบาหวานทีม่าจากทางพนัธุกรรม (X7) อายุ (X8) 

(5) การท าประกนัสุขภาพ (insurance 
claim) จ านวนขอ้มูลทัง้หมด 1,338 ค่า พบจ านวน
ค่านอกเกณฑ์คิดเป็นร้อยละ 5.53 (Eason, 2018) 
ประกอบด้วยตวัแปรจ านวน 7 ตวั ได้แก่ โดย อายุ
ของผูถ้อืกรมธรรม ์(X1) เพศของผูถ้อืกรมธรรม ์(X2) 
ค่าดัชนีมวลกายให้ความเข้าใจเกี่ยวกับร่างกาย
น ้าหนักที่ค่อนขา้งสูงหรือต ่าเมื่อเทยีบกับความสูง 
(X3) จ านวนลูกของผูถ้อืกรมธรรม์ (X4) สถานะการ
สบูบหรีข่องผูถ้อืกรมธรรม์ (X5) เขตทีอ่ยู่อาศยัของผู้
ถอืกรมธรรมใ์นสหรฐัอเมรกิา (X6) ค่ารกัษาพยาบาล
ส่วนบุคคลทีเ่รยีกเกบ็โดยประกนัสุขภาพ (X7) 

2.2.2 การหาค่านอกเกณฑ์ โดยค่านอก
เกณฑ์หมายถึงค่าที่อยู่ปลายสุดซึ่งตกอยู่ใกล้กับ
ขีดจ ากัดของพิสัยข้อมูล การหาค่านอกเกณฑ์มี
ความส าคญัเนื่องจากค่านอกเกณฑ์อาจแสดงความ
คลาดเคลื่อนในข้อมูล (สายชล , 2560) ค่านอก
เกณฑ์ คอื ค่าสงัเกตทีเ่บี่ยงเบนไปจากค่าสงัเกตอื่น
มากจนท าให้สงสยัว่าค่าสงัเกตนัน้ได้มาจากวิธีอื่น 
ลกัษณะของค่านอกเกณฑ์ม ี2 ลกัษณะ (Hawkins, 
1980) คือ ค่าสงัเกตที่มีค่าสูงหรือต ่ามาก เรียกค่า

นอกเกณฑ์นี้ ว่า  discordant observation และค่า
สงัเกตทีม่ลีกัษณะการแจกแจงแตกต่างจากลกัษณะ
การแจกแจงของประชากรที่สนใจศึกษา เรียกค่า
นอกเกณฑ์นี้ว่า contaminate observation (Beck-
man and Cook, 1983) โดยค่านอกเกณฑ์ระดบัต ่า
มคี่ารอ้ยละ 1.00-1.66 ระดบัปานกลางรอ้ยละ 1.67-
3.33 และระดบัสูงร้อยละ 3.34-5.00 การตรวจสอบ
ค่านอกเกณฑข์องขอ้มลูดว้ยโปรแกรม SPSS ซึง่จะ
ใช้ข้อมูลและวิธีการเดียวกับตารางการแจกแจง
ปรกติมาตรฐาน คอื การใช้ Z-score ตรวจสอบหา
ค่านอกเกณฑ ์

ขัน้ตอนการหาค่านอกเกณฑ์โดยใช้
โปรแกรม SPSS มขีัน้ตอนการคลกิโปรแกรมดงันี้  

(1) เปิดไฟล์ชุดขอ้มูล โดยคลกิ File 
→ Open → Data → เลอืกไฟลช์ุดขอ้มลู 

(2) ขัน้ตอนหาค่านอกเกณฑ์ เลือก 
Analyze → Descriptive Statistics → Explore 

(3) เลอืกตวัแปรเชงิปรมิาณใส่ในชอ่ง 
Dependent List 

(4) คลิก  Statistics เลือก Outliers 
→ Continue → OK 

2.2.3 การศกึษาขัน้ตอนวธิ ี
(1) การจดักลุ่ม เป็นการเรยีนรู้แบบ

ไม่มผีูส้อน (unsupevised learing) โดยรวมขอ้มูลที่
มีลักษณะใกล้เคียงกันออกเป็นกลุ่มและน ากลุ่ม
ขอ้มูลที่ได้ไปวเิคราะห์ มวีธิกีารหลายวธิใีนการวดั
ความใกล้เคยีงกนัของชุดขอ้มลู (Galit et al., 2007) 
ขอ้มูลทีอ่ยู่ในกลุ่มเดยีวกนัจะมลีกัษณะทีเ่หมอืนกนั
หรือคล้ายกัน ส่วนข้อมูลที่อยู่ต่างกลุ่มกันจะมี
ลกัษณะทีแ่ตกต่างกนั (กลัยา, 2544) 

(1.1) การจัดกลุ่มแบบเป็นขัน้ตอน 
เป็นวธิทีี่นิยมใช้กนัมากในการแบ่งกลุ่มที่มจี านวน
กรณีต ่ากว่า 200 กรณี โดยไม่จ าเป็นต้องทราบ
จ านวนกลุ่มหรอืทราบว่าตวัแปรใดหรือกรณีใดอยู่
กลุ่มใดมาก่อน โดยวธิกีารจดักลุ่มแบบเป็นขัน้ตอนที ่
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นิยม ไดแ้ก่ 
(ก) การจดักลุ่มเชื่อมโยงแบบเดี่ยว 

เป็นการรวมหน่วยในกลุ่ม 2 กลุ่ม เขา้ด้วยกนั โดย
ใช้ระยะห่างทีน้่อยที่สุดระหว่าง 2 กลุ่ม (จนัทร์จริา, 
2558)  สมการที่ ใช้ในการค านวณการจัดกลุ่ม
เชื่อมโยงแบบเดีย่ว 

= 13 14 15 23 24 25ij min(d ,d ,d ,d ,d ,d )d  
โดยที ่ ijd  คอื ระยะห่างทีน้่อยทีสุ่ดของกลุ่ม i และ
กลุ่ม j 

 
ระยะห่างระหว่างกลุ่ม คอื d24  
(Johnson and Wichern, 2007) 

(ข) การจดักลุ่มเชื่อมโยงแบบสมบรูณ์ 
เป็นการเป็นการรวมหน่วยในกลุ่ม 2 กลุ่ม เข้า
ดว้ยกนั โดยระยะห่างระหว่างกลุ่มจะเป็นระยะหา่งที่
ไกลที่สุดระหว่าง 2 กลุ่ม (ธรา และจติิมนต์, 2557) 
สมการทีใ่ชใ้นการค านวณการจดักลุ่มเชื่อมโยงแบบ
สมบูรณ์      

= 13 14 15 23 24 25ij max(d ,d ,d ,d ,d ,d )d  
โดยที ่ ijd  คอื ระยะห่างทีม่ากทีสุ่ดของกลุ่ม i และ
กลุ่ม j 

 
ระยะห่างระหว่างกลุ่ม คอื d15 

(Johnson and Wichern, 2007) 
(ค) การจดักลุ่มเชื่อมโยงแบบเฉลี่ย 

เป็นการรวมกลุ่มโดยใชค้่าเฉลีย่ระหว่าง 2 กลุ่ม โดย
การหาระยะห่างระหว่างหน่วยต่าง ๆ ทุกคู่ทีอ่ยู่ใน 2 
กลุ่ม จากนัน้จะรวมกลุ่มที่มีค่าเฉลี่ยน้อยที่สุดไว้
ดว้ยกนั ในกรณีทีภ่ายในกลุ่มมเีพยีง 1 ค่า จะใหค้่า
นัน้เป็นค่าเฉลี่ยของกลุ่ม สมการทีใ่ชใ้นการค านวณ
การจดักลุ่มเชื่อมโยงแบบเฉลีย่ 

+ + + + +
= 13 14 15 23 24 25

ij

d d d d d d

n
d  

โดยที่ ijd  คือ ระยะห่างเฉลี่ยของทุกคู่ระหว่าง
ก ลุ่ม i และกลุ่ม j; n  คือ  จ านวนคู่ ในการหา
ระยะห่างทัง้หมด  

 
ระยะห่างระหว่างกลุ่ม คอื + + + + +13 14 15 23 24 25d d d d d d

6

 

(Johnson and Wichern, 2007) 
(1.2) การจดักลุ่มแบบไม่เป็นขัน้ตอน 
วธิกีารจดักลุ่มแบบเฉลีย่ k กลุ่ม เป็น

วธิทีีน่ิยมใชเ้พราะระยะเวลาในการค านวณน้อยกว่า
วิธีการจดักลุ่มขอ้มูลแบบอื่น (Jiawei et al., 2006) 
วธิกีารจดักลุ่มแบบเฉลีย่ k กลุ่มนิยมใชเ้มื่อมจี านวน
กรณีมากกว่า 200 กรณี โดยจะต้องก าหนดจ านวน
กลุ่มทีต่อ้งการ เช่น ก าหนดใหม้ ีk กลุ่ม 

(2) ฟังก์ชนัระยะห่าง คอื ฟังก์ชนัค่า
จริง d ที่ท าให้จุดโคออร์ดิเนท x, y และ z เป็นไป
ตามคุณสมบตัติ่อไปนี้ 

(2.1) d(x, y) ≥ 0 และ d(x, y) = 0 ก็
ต่อเมื่อ x = y 

(2.2) d(x, y) = d(y, x) 
(2.3) d(x, z) ≤ d(x, y) + d(y, z) 
คุณสมบตัขิอ้ที ่1 ระยะห่างไม่เป็นลบ 

และระยะห่างจะเป็น 0 ส าหรับจุดโคออร์ดิเนท 
(ได้แก่ พล็อตการกระจาย) ที่เหมอืนกนั คุณสมบตัิ
ข้อที่ 2 แสดงถึงการสลับเปลี่ยน ตัวอย่าง  เช่น 
ระยะห่างจากนิวยอร์กถึงลอสแองเจอรสีเหมอืนกบั
ระยะห่างจากลอสแองเจอรีสถึงนิวยอร์ก ส่วน
คุณสมบตัขิอ้ที ่3 เป็นอสมการสามเหลี่ยม (triangle 
inequality) ซึ่ งจุดที่  3 ไม่ เคยสัน้กว่ าระยะห่าง
ระหว่าง 2 จุดแรก (สายชล, 2560) 

(ก) ระยะห่างยูคลิเดียน มีสูตรการ
ค านวณดงันี้ 
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dEuclidean(x, y) = − i i
i

( )yx  

(ข) ระยะห่างแมนฮทัตัน มีสูตรการ
ค านวณดงันี้ 

d Manhattan (x, y) =  −i i
i

x y  

(ค) ระยะห่างเชบีเชฟ มีสูตรการ
ค านวณดงันี้ (Arwa and Heba, 2019) 
dChebyshev(x, y) = ( )− −i j i jmax x x , y y  

ส าหรับตัวแปรเชิงกลุ่ม  จะนิยาม
ฟังก์ชนัความแตกต่าง (different function) ส าหรบั
เปรยีบเทยีบค่าคุณลกัษณะที ่ i ของระเบยีงคู่หนึ่ง ๆ 
ดงันี้ (สายชล, 2560) 

Different (xi, yi) = 






0

1

 
ถา้ xi = yi  

 

กรณีอื่น ๆ 
2.2.4 การเปรยีบเทยีบประสทิธภิาพของ

วธิกีารจดักลุ่ม 
  
ตารางท่ี 1 เมทรกิซ์ความสบัสน 
 

  ผลลพัธจ์ากสมการหรอืการทดสอบ 
 ค าตอบเป็นบวก ค าตอบทีเ่ป็นลบ 
 

ผลลพัธท์ี่
เกดิขึน้จรงิ 

ค าตอบ 
เป็นบวก 

TP 
(true positive) 

FN 
(false negative) 

ค าตอบ 
เป็นลบ 

FP 
(false positive) 

TN 
(true negative) 

บวกจรงิ (true positive, TP) คอื จ านวนขอ้มลูทีจ่ าแนกถูกว่า
เป็นบวก ซึง่ค่าทีแ่ทจ้รงิเป็นบวก; ลบจรงิ (true negative, 
TN) คอื จ านวนขอ้มลูทีจ่ าแนกถูกว่าเป็นลบ ซึง่ค่าทีแ่ทจ้รงิ
เป็นลบ; บวกเทจ็ (false positive, FP) คอื จ านวนขอ้มลูที่
จ าแนกผดิว่าเป็นบวก ซึง่ค่าทีแ่ทจ้รงิเป็นลบ; ลบเทจ็ (false 
negative, FN) คอื จ านวนขอ้มลูทีจ่ าแนกผดิว่าเป็นลบ ซึง่
ค่าทีแ่ทจ้รงิเป็นบวก 
 

น าผลการวิเคราะห์ของแต่ละวิธีมา
เปรยีบเทยีบประสทิธภิาพโดยพจิารณาจากเมทรกิซ์
ความสับสน (confusion matrix) ซึ่งเป็นรูปแบบ

ตารางที่เฉพาะเจาะจงที่น าผลลพัธ์จากการท านาย
มาใส่ในตารางเมทรกิซ์ความสบัสน ช่วยให้ง่ายต่อ
การมองเหน็ค่าท านายของขัน้ตอนวธิดีงัตารางที ่1 

ค่าความแม่น คอื การแสดงการวดัที่
ไดม้คีวามแม่นในรปูอตัราส่วน (สายชล, 2560) 

Accuracy = จ านวนข้อมูลที่จ าแนกถูกว่า
ค าตอบเป็นบวกและลบ x 100 % 

Accuracy = TP TN

TP TN FP FN

+

+ + +
 x 100 % 

 

3. ผลการวิจยั 
3.1 ผลการเปรียบเทียบประสิทธิภาพวิธี 

การจดักลุ่ม 
งานวจิยันี้จดักลุ่มขอ้มูลโดยใชว้ธิกีารท า

เหมอืงขอ้มลู น าชุดขอ้มลูทีค่น้ควา้จ านวน 5 ชุด มา
วิเคราะห์ขอ้มูลและเปรียบเทยีบประสิทธิภาพการ
จดักลุ่มโดยพจิารณาจากค่าความแม่น ซึ่งวธิทีีใ่ชใ้น
การทดสอบครัง้นี้  คือ  วิธีการจัดกลุ่มแบบเป็น
ขัน้ตอนและวธิกีารจดักลุ่มแบบไม่เป็นขัน้ตอน  

3.1.1 ผลการเปรยีบเทยีบประสทิธภิาพ
ของวธิกีารจดักลุ่มแบบเป็นขัน้ตอน 

ตารางที ่2 ขอ้มลูโรคหวัใจ พบว่าการ
จัดกลุ่มเชื่อมโยงแบบเดี่ยวโดยใช้วิธีวัดระยะห่าง
แมนฮัทตันให้ค่าความแม่นสูง สุด  คือ ร้อยละ 
51.8374 การจดักลุ่มเชื่อมโยงแบบสมบูรณ์โดยใช้
วธิวีดัระยะห่างยูคลเิดยีนใหค้่าความแม่นสูงสุด คอื 
รอ้ยละ 51.4472 และการจดักลุ่มเชื่อมโยงแบบเฉลีย่
โดยใช้วิธีวดัระยะห่างแมนฮทัตันให้ค่าความแม่น
สงูสุด คอื รอ้ยละ 62.2439 

ตารางที ่3 ขอ้มลูมะเรง็เตา้นม พบว่า
การจัดกลุ่มเชื่อมโยงแบบเดี่ยวโดยใช้วิธีวดัระยะ 
ห่างแมนฮทัตันให้ค่าความแม่นสูงสุด คือ ร้อยละ 
63.1127 การจดักลุ่มเชื่อมโยงแบบสมบูรณ์โดยใช้
วธิวีดัระยะห่างยูคลเิดยีนใหค้่าความแม่นสูงสุด คอื 
รอ้ยละ 64.9482 และการจดักลุ่มเชื่อมโยงแบบเฉลีย่
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โดยใช้วิธีวดัระยะห่างแมนฮทัตันให้ค่าความแม่น
สงูสุด คอื รอ้ยละ 78.1097 
ตารางท่ี 2 ผลการเปรยีบเทยีบประสทิธภิาพค่าเฉลีย่ของค่าความแม่นของวธิกีารจดักลุ่มแบบเป็นขัน้ตอน ชุด

ขอ้มลูโรคหวัใจ จ านวนขอ้มลูทัง้หมด 1,025 ค่านอกเกณฑ ์57 ค่า คดิเป็นรอ้ยละ 1.39 
  

วธิกีารจดักลุ่ม 
ค่าเฉลีย่ของค่าความแม่น 

วธิวีดัระยะห่าง 
ยคูลเิดยีน แมนฮทัตนั เชบเีชฟ 

การจดักลุ่มเชื่อมโยงแบบเดีย่ว 48.9106 51.8374 42.8184 
การจดักลุ่มเชื่อมโยงแบบสมบูรณ์ 51.4472 45.5284 46.9378 
การจดักลุ่มเชื่อมโยงแบบเฉลีย่ 55.2846 62.2439 41.5501 

 
ตารางท่ี 3 ผลการเปรยีบเทยีบประสทิธภิาพค่าเฉลีย่ของค่าความแม่นของวธิกีารจดักลุ่มแบบเป็นขัน้ตอน ชุด

ขอ้มลูมะเรง็เตา้นม จ านวนขอ้มลูทัง้หมด 569 ค่านอกเกณฑ ์65 ค่า คดิเป็นรอ้ยละ 2.28 
 

วธิกีารจดักลุ่ม 
ค่าเฉลีย่ของค่าความแม่น 

วธิวีดัระยะห่าง 
ยคูลเิดยีน แมนฮทัตนั เชบเีชฟ 

การจดักลุ่มเชื่อมโยงแบบเดีย่ว 62.7417 63.1127 62.7026 
การจดักลุ่มเชื่อมโยงแบบสมบูรณ์ 64.9482 56.4148 56.6491 
การจดักลุ่มเชื่อมโยงแบบเฉลีย่ 77.5434 78.1097 70.6307 

 
ตารางท่ี 4 ผลการเปรยีบเทยีบประสทิธภิาพค่าเฉลีย่ของค่าความแม่นของวธิกีารจดักลุ่มแบบเป็นขัน้ตอน ชุด

ขอ้มลูโรคหวัใจและหลอดเลอืด จ านวนขอ้มลูทัง้หมด 1,000 ค่านอกเกณฑ ์137 ค่า คดิเป็นรอ้ยละ 
3.43 

  

วธิกีารจดักลุ่ม 
ค่าเฉลีย่ของค่าความแม่น 

วธิวีดัระยะห่าง 
ยคูลเิดยีน แมนฮทัตนั เชบเีชฟ 

การจดักลุ่มเชื่อมโยงแบบเดีย่ว 52.0111 51.9111 40.2556 
การจดักลุ่มเชื่อมโยงแบบสมบูรณ์ 38.8111 40.4844 48.3444 
การจดักลุ่มเชื่อมโยงแบบเฉลีย่ 48.1667 49.6444 40.2556 

 
ตารางท่ี 5 ผลการเปรยีบเทยีบประสทิธภิาพค่าเฉลีย่ของค่าความแม่นของวธิกีารจดักลุ่มแบบเป็นขัน้ตอน ชุด

ขอ้มลูโรคเบาหวาน จ านวนขอ้มลูทัง้หมด 1,050 ค่านอกเกณฑ ์84 ค่า คดิเป็นรอ้ยละ 4.02 
  

วธิกีารจดักลุ่ม 
ค่าเฉลีย่ของค่าความแม่น 

วธิวีดัระยะห่าง 
ยคูลเิดยีน แมนฮทัตนั เชบเีชฟ 

การจดักลุ่มเชื่อมโยงแบบเดีย่ว 66.9736 66.9418 67.1111 
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การจดักลุ่มเชื่อมโยงแบบสมบูรณ์ 40.4233 45.4498 39.9788 
การจดักลุ่มเชื่อมโยงแบบเฉลีย่ 67.0264 66.5714 67.3651 

ตารางท่ี 6 ผลการเปรยีบเทยีบประสทิธภิาพค่าเฉลีย่ของค่าความแม่นของวธิกีารจดักลุ่มแบบเป็นขัน้ตอน ชุด
ขอ้มูลการท าประกนัสุขภาพ จ านวนขอ้มูลทัง้หมด 1,338 ค่านอกเกณฑ์ 148 ค่า คดิเป็นร้อยละ 
5.53  

 

วธิกีารจดักลุ่ม 
ค่าเฉลีย่ของค่าความแม่น 

วธิวีดัระยะห่าง 
ยคูลเิดยีน แมนฮทัตนั เชบเีชฟ 

การจดักลุ่มเชื่อมโยงแบบเดีย่ว 43.0660 43.0660 40.6660 
การจดักลุ่มเชื่อมโยงแบบสมบูรณ์ 33.6240 33.0261 44.9344 
การจดักลุ่มเชื่อมโยงแบบเฉลีย่ 39.1048 42.6756 38.1997 

 
ตารางที ่4 ขอ้มูลโรคหวัใจและหลอด

เลอืด พบว่าการจดักลุ่มเชื่อมโยงแบบเดี่ยวโดยใช้
วธิวีดัระยะห่างยูคลเิดยีนใหค้่าความแม่นสูงสุด คอื 
รอ้ยละ 52.0111 การจดักลุ่มเชื่อมโยงแบบสมบูรณ์
โดยใชว้ธิวีดัระยะห่างเชบเีชฟใหค้่าความแม่นสงูสุด 
คอื รอ้ยละ 48.3444 และการจดักลุ่มเชื่อมโยงแบบ
เฉลี่ยโดยใช้วธิวีดัระยะห่างแมนฮทัตนัให้ค่าความ
แม่นสงูสุด คอื รอ้ยละ 49.6444 

ตารางที ่5 ขอ้มลูโรคเบาหวาน พบว่า
การจัดกลุ่มเชื่อมโยงแบบเดี่ยวโดยใช้วิธีวดัระยะ 
ห่างเชบีเชฟให้ค่าความแม่นสูงสุด  คือ ร้อยละ 
67.1111 การจดักลุ่มเชื่อมโยงแบบสมบูรณ์โดยใช้
วธิวีดัระยะห่างแมนฮทัตนัใหค้่าความแม่นสูงสุด คอื 
รอ้ยละ 45.4498 และการจดักลุ่มเชื่อมโยงแบบเฉลีย่
โดยใชว้ธิวีดัระยะห่างเชบเีชฟใหค้่าความแม่นสงูสุด 
คอื รอ้ยละ 67.3651 

ตารางที ่6 ขอ้มูลการประกนัสุขภาพ 
พบว่าการจดักลุ่มเชื่อมโยงแบบเดี่ยวโดยใช้วธิวีดั
ระยะห่างยูคลเิดยีนและแมนฮทัตนัใหค้่าความแม่น
สูงสุด คือ ร้อยละ 43.0660 การจัดกลุ่มเชื่อมโยง
แบบสมบูรณ์โดยใช้วิธีวดัระยะห่างเชบีเชฟให้ค่า

ความแม่นสูงสุด คือ ร้อยละ 44.9344 และการจดั
กลุ่มเชื่อมโยงแบบเฉลี่ยโดยใชว้ธิวีดัระยะห่างแมน
ฮทัตนัใหค้่าความแม่นสงูสุด คอื รอ้ยละ 42.6756  

การน าวธิกีารจดักลุ่มเชื่อมโยงทัง้ 3 
วธิ ีมาหาค่าเฉลีย่อกีครัง้หนึ่ง และวธิวีดัระยะห่างทัง้ 
3 วิธี มาหาค่าเฉลี่ยอีกครัง้หนึ่ง ได้ดังตารางที่ 7 
พบว่าชุดขอ้มูลโรคหวัใจ การจดักลุ่มเชื่อมโยงแบบ
เฉลี่ยใหค้่าเฉลี่ยของค่าความแม่นสูงสุด คอื รอ้ยละ 
53.0262 และวิธีวดัระยะห่างโดยวิธีแมนฮทัตันให้
ค่าเฉี่ยของค่าความแม่นสูงสุ คือ ร้อยละ 53.2032 
ชุดข้อมูลมะเร็งเต้านม การจดักลุ่มเชื่อมโยงแบบ
เฉลี่ยให้ค่าเฉี่ยของค่าความแม่นสูงสุด คอื ร้อยละ 
75.4279 และวิธีวัดระยะห่างโดยวิธียูคลิเดียนให้
ค่าเฉี่ยของค่าความแม่นสูงสุด คอื รอ้ยละ 68.4111 
ชุดข้อมูลโรคหัวใจและหลอดเลือด การจัดกลุ่ม
เชื่อมโยงแบบเดีย่วใหค้่าเฉี่ยของค่าความแม่นสูงสุด 
คอื รอ้ยละ 48.0593 และวธิวีดัระยะห่างโดยวธิแีมน
ฮทัตนัใหค้่าเฉี่ยของค่าความแม่นสูงสุด คอื ร้อยละ 
47.3466 ชุดข้อมูลโรคเบาหวาน การจัดก ลุ่ม
เชื่อมโยงแบบเดีย่วใหค้่าเฉี่ยของค่าความแม่นสูงสุด 
คอื รอ้ยละ 67.0088 และวธิวีดัระยะห่างโดยวธิแีมน
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ฮทัตนัใหค้่าเฉี่ยของค่าความแม่นสูงสุด คอื ร้อยละ 
59.6543 ชุดข้อมูลการท าประกันสุขภาพ การจัด
กลุ่มเชื่อมโยงแบบเดีย่วใหค้่าเฉี่ยของค่าความแม่น

สูงสุด คอื รอ้ยละ 43.2660 และวธิวีดัระยะห่างโดย
วิธีเชบีเชฟให้ค่าเฉี่ยของค่าความแม่นสูงสุด คือ 
รอ้ยละ 41.2667 

ตารางท่ี 7 ผลการเปรยีบเทยีบประสทิธภิาพค่าเฉลีย่ของค่าความแม่นของของวธิกีารจดักลุ่มแบบเป็นขัน้ตอน 
ขอ้มลูทัง้หมด 5 ชุด 

 

ชุดขอ้มลู วธิกีารจดักลุ่ม 
ค่าเฉลีย่ของค่าความแม่น 

ค่าเฉลีย่ วธิวีดัระยะห่าง 
ยคูลเิดยีน แมนฮทัตนั เชบเีชฟ 

โรคหวัใจ 

การจดักลุ่มเชื่อมโยงแบบเดีย่ว 48.9106 51.8374 42.8184 47.8555 
การจดักลุ่มเชื่อมโยงแบบสมบูรณ์ 51.4472 45.5284 46.9378 47.9711 
การจดักลุ่มเชื่อมโยงแบบเฉลีย่ 55.2846 62.2439 41.5501 53.0262 

ค่าเฉลีย่ 51.8808 53.2032 43.7688  

มะเรง็เตา้นม 

การจดักลุ่มเชื่อมโยงแบบเดีย่ว 62.7417 63.1127 62.7026 62.8523 
การจดักลุ่มเชื่อมโยงแบบสมบูรณ์ 64.9482 56.4148 56.6491 59.3374 
การจดักลุ่มเชื่อมโยงแบบเฉลีย่ 77.5434 78.1097 70.6307 75.4279 

ค่าเฉลีย่ 68.4111 65.8791 63.3275  

โรคหวัใจและหลอดเลอืด 

การจดักลุ่มเชื่อมโยงแบบเดีย่ว 52.0111 51.9111 40.2556 48.0593 
การจดักลุ่มเชื่อมโยงแบบสมบูรณ์ 38.8111 40.4844 48.3444 42.5466 
การจดักลุ่มเชื่อมโยงแบบเฉลีย่ 48.1667 49.6444 40.2556 46.0222 

ค่าเฉลีย่ 46.3296 47.3466 42.9519  

โรคเบาหวาน 

การจดักลุ่มเชื่อมโยงแบบเดีย่ว 66.9736 66.9418 67.1111 67.0088 
การจดักลุ่มเชื่อมโยงแบบสมบูรณ์ 40.4233 45.4498 39.9788 41.9506 
การจดักลุ่มเชื่อมโยงแบบเฉลีย่ 67.0264 66.5714 67.3651 66.9876 

ค่าเฉลีย่ 58.1411 59.6543 58.1517  

การท าประกนัสุขภาพ 

การจดักลุ่มเชื่อมโยงแบบเดีย่ว 43.0660 43.0660 40.6660 43.2660 
การจดักลุ่มเชื่อมโยงแบบสมบูรณ์ 33.6240 33.0261 44.9344 37.1948 
การจดักลุ่มเชื่อมโยงแบบเฉลีย่ 39.1048 42.6756 38.1997 39.9934 

ค่าเฉลีย่ 38.5983 40.5892 41.2667  
 

3.1.2 ผลการเปรยีบเทยีบประสทิธภิาพ
ของวธิกีารจดักลุ่มแบบไม่เป็นขัน้ตอน 

ตารางที ่8 ขอ้มลูโรคหวัใจ พบว่าการ
จดักลุ่มแบบเฉลีย่ k กลุ่ม โดยใชว้ธิวีดัระยะห่างแมน
ฮทัตนัใหค้่าความแม่นสงูสุด คอื รอ้ยละ 46.6558 

ตารางที ่9 ขอ้มลูมะเรง็เตา้นม พบว่า
การจดักลุ่มแบบเฉลี่ย k กลุ่ม โดยใชว้ธิวีดัระยะห่าง
ยูคลิเดียนให้ค่ าความแม่นสูง สุด  คือ ร้อยละ 
46.2997 

ตารางที่  10 ข้อมูลโรคหัวใจและ
หลอดเลือด พบว่าการจัดกลุ่มแบบเฉลี่ย k กลุ่ม 
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โดยใช้วิธีวัดระยะห่างยูคลิเดียนให้ค่าความแม่น
สงูสุด คอื รอ้ยละ 34.7111 

ตารางที่  11 ข้อมูลโรคเบาหวาน 
พบว่าการจดักลุ่มแบบเฉลี่ย k กลุ่ม โดยใช้วิธีวดั
ระยะห่างแมนฮัทตันให้ค่าความแม่นสูงสุด  คือ    
รอ้ยละ 34.8360 

ตารางที ่12 ขอ้มลูการประกนัสุขภาพ  

พบว่าการจัดกลุ่มแบบเฉลี่ย k กลุ่ม โดยใช้วิธี       
วัดระยะห่างยูคลิเดียนให้ค่าความแม่นสูงสุด คือ 
รอ้ยละ 32.6607  

การน าวธิวีดัระยะห่างทัง้ 2 วธิ ีมาหา 
ค่าเฉลี่ยอกีครัง้หนึ่งได้ดงัตารางที ่13 พบว่าวธิกีาร
จัดกลุ่มแบบเป็นไม่ข ัน้ตอน วิธีวัดระยะห่างยูคลิ
เดยีนใหค้่าเฉลี่ยของค่าความแม่นสูงสุด คอื รอ้ยละ 
38.2162 

 
ตารางท่ี 8 ผลการเปรยีบเทยีบประสทิธภิาพค่าเฉลี่ยของค่าความแม่นของวธิกีารจดักลุ่มแบบไม่เป็นขัน้ตอน 

ชุดขอ้มลูโรคหวัใจ จ านวนขอ้มลูทัง้หมด 1,025 ค่านอกเกณฑ ์57 ค่า คดิเป็นรอ้ยละ 1.39 
  

วธิกีารจดักลุ่ม 
ค่าเฉลีย่ของค่าความแม่น 

วธิวีดัระยะห่างยคูลเิดยีน วธิวีดัระยะห่างแมนฮทัตนั 
การจดักลุ่มแบบเฉลีย่ k กลุ่ม 44.5420 46.6558 

 
ตารางท่ี 9 ผลการเปรยีบเทยีบประสทิธภิาพค่าเฉลี่ยของค่าความแม่นของวธิกีารจดักลุ่มแบบไม่เป็นขัน้ตอน 

ชุดขอ้มลูมะเรง็เตา้นม จ านวนขอ้มลูทัง้หมด 569 ค่านอกเกณฑ ์65 ค่า คดิเป็นรอ้ยละ 2.28 
   

วธิกีารจดักลุ่ม 
ค่าเฉลีย่ของค่าความแม่น 

วธิวีดัระยะห่างยคูลเิดยีน วธิวีดัระยะห่างแมนฮทัตนั 
การจดักลุ่มแบบเฉลีย่ k กลุ่ม 46.2997 43.5071 

 
ตารางท่ี 10 ผลการเปรยีบเทยีบประสทิธภิาพค่าเฉลีย่ของค่าความแม่นของวธิกีารจดักลุ่มแบบไม่เป็นขัน้ตอน 

ชุดขอ้มูลโรคหวัใจและหลอดเลอืด จ านวนขอ้มูลทัง้หมด 1,000 ค่านอกเกณฑ์ 137 ค่า คดิเป็น
รอ้ยละ 3.43 

  

วธิกีารจดักลุ่ม 
ค่าเฉลีย่ของค่าความแม่น 

วธิวีดัระยะห่างยคูลเิดยีน วธิวีดัระยะห่างแมนฮทัตนั 
การจดักลุ่มแบบเฉลีย่ k กลุ่ม 34.7111 32.4778 

 
ตารางท่ี 11 ผลการเปรยีบเทยีบประสทิธภิาพค่าเฉลีย่ของค่าความแม่นของวธิกีารจดักลุ่มแบบไม่เป็นขัน้ตอน 

ชุดขอ้มลูโรคเบาหวาน จ านวนขอ้มลูทัง้หมด 1,050 ค่านอกเกณฑ ์84 ค่า คดิเป็นรอ้ยละ 4.02 
 

วธิกีารจดักลุ่ม 
ค่าเฉลีย่ของค่าความแม่น 

วธิวีดัระยะห่างยคูลเิดยีน วธิวีดัระยะห่างแมนฮทัตนั 
การจดักลุ่มแบบเฉลีย่ k กลุ่ม 32.8677 34.8360 
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ตารางท่ี 12 ผลการเปรยีบเทยีบประสทิธภิาพค่าเฉลีย่ของค่าความแม่นของวธิกีารจดักลุ่มแบบไม่เป็นขัน้ตอน 
ชุดข้อมูลการท าประกันสุขภาพ จ านวนข้อมูลทัง้หมด 1,338 ค่านอกเกณฑ์ 148 ค่า คิดเป็น   
รอ้ยละ 5.53 

  

วธิกีารจดักลุ่ม 
ค่าเฉลีย่ของค่าความแม่น 

วธิวีดัระยะห่างยคูลเิดยีน วธิวีดัระยะห่างแมนฮทัตนั 
การจดักลุ่มแบบเฉลีย่ k กลุ่ม 32.6607 31.8635 

ตารางท่ี 13 ผลการเปรียบเทียบประสิทธิภาพ
ค่าเฉลี่ยของค่าความแม่นของวธิกีาร
จัดก ลุ่มแบบไม่ เ ป็นขัน้ตอนด้วย
วิธีการจัดก ลุ่มแบบเฉลี่ย  k กลุ่ม 
ขอ้มลูทัง้หมด 5 ชุด 

 

ชุดขอ้มลู 
ค่าเฉลีย่ของค่าความแม่น 

วธิวีดัระยะห่าง 
ยคูลเิดยีน แมนฮทัตนั 

โรคหวัใจ 44.5420 46.6558 
มะเรง็เตา้นม 46.2997 43.5071 
โรคหวัใจและหลอดเลอืด 34.7111 32.4778 
โรคเบาหวาน 32.8677 34.8360 
การท าประกนัสุขภาพ 32.6607 31.8635 

ค่าเฉลีย่ 38.2162 37.8680 
 
4. สรปุผลการวิจยั  

งานวจิยันี้ได้เปรยีบเทยีบประสทิธภิาพใน
การจดักลุ่มดว้ยวธิกีารจดักลุ่มแบบเป็นขัน้ตอนใช้
การจัดกลุ่มเชื่อมโยงแบบเดี่ยว การจัดกลุ่ม
เชื่อมโยงแบบสมบูรณ์ และการจดักลุ่มเชื่อมโยง
แบบเฉลี่ย และใช้วิธีวัดระยะห่าง 3 แบบ คือ 
ระยะห่างยูคลิเดียน ระยะห่างแมนฮัทตัน และ
ระยะห่างเชบเีชฟ ส่วนวธิกีารจดักลุ่มแบบไม่เป็น
ขัน้ตอนใชว้ธิกีารจดักลุ่มแบบเฉลีย่  k กลุ่ม และใช้
วิธีวัดระยะห่าง 2 แบบ คือ ระยะห่างยูคลิเดียน 
และระยะห่างแมนฮัทตัน  โดยพิจารณาจากค่า
ความแม่นและใชข้อ้มลูทีม่คี่านอกเกณฑ ์5 ชุด 

ส าหรับวิธีการจัดกลุ่มแบบเป็นขัน้ตอน 
ขอ้มลูหวัใจและหลอดเลอืด โรคเบาหวาน และการ 
ประกนัสุขภาพ วธิกีารจดักลุ่มเชื่อมโยงแบบเดีย่ว
ให้ค่าเฉลี่ยของค่าความแม่นสูงสุด คือ ร้อยละ 
48. 0593, 67. 0088 แ ล ะ  43. 2660 ต ามล าดับ 
ส่วนข้อมูลโรคหวัใจและมะเร็งเต้านม วิธีการจดั
กลุ่มเชื่อมโยงแบบเฉลี่ยให้ค่าเฉลี่ยของค่าความ
แม่นสูงสุด คือ ร้อยละ 53.0262 และ 75.4279 
ตามล าดบั ชุดขอ้มูลโรคหวัใจ โรคหวัใจและหลอด
เลอืด และโรคเบาหวาน วธิวีดัระยะห่างแมนฮทัตนั
ให้ค่าเฉลี่ยของค่าความแม่นสูงสุด คือ ร้อยละ 
53.2032, 47.3466 แ ละ  59.6543 ต ามล าดับ 
ส่วนขอ้มูลมะเรง็เต้านม วธิวีดัระยะห่างยูคลเิดยีน
ให้ค่าเฉลี่ยของค่าความแม่นสูงสุด คือ ร้อยละ 
68.4111 และข้อมูลการประกันสุขภาพ วิธีวัด
ระยะห่างเชบีเชฟให้ค่าเฉลี่ยของค่าความแม่น
สูงสุด คือ ร้อยละ 41.2667 ดงันัน้วิธีการจดักลุ่ม
เชื่อมโยงแบบเดี่ยวและวธิวีดัระยะห่างแบบแมน
ฮทัตนัใหค้่าเฉลีย่ของค่าความแม่นสงูสุด 

ส่วนวิธีการจัดกลุ่มแบบไม่เป็นขัน้ตอน 
ขอ้มูลมะเรง็เต้านม โรคหวัใจและหลอดเลอืด และ
การท าประกนัสุขภาพ วธิวีดัระยะห่างยคูลเิดยีนให้
ค่าเฉลี่ยของค่าความแม่นสูง สุด คือ ร้อยละ 
46. 2997, 34. 7113 แ ล ะ  32. 6607 ต ามล าดับ 
ส่วนข้อมูลโรคหัวใจและโรคเบาหวาน วิธีวัด
ระยะห่างแมนฮทัตนัใหค้่าเฉลี่ยของค่าความแม่น
สูงสุด คือ ร้อยละ 46.6688 และ 34.8860 ตาม 
ล าดบั ดงันัน้วธิจีดักลุ่มแบบเฉลี่ย k กลุ่ม ใชว้ธิวีดั
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ระยะห่างยูคลิเดียนให้ค่าเฉลี่ยของค่าความแม่น
สงูสุด 
 

5. อภิปรายผล  
วิธีการจัดกลุ่มแบบเป็นขัน้ตอนชุดข้อมูล

โรคหวัใจและหลอดเลอืด โรคเบาหวาน และการท า
ประกนัสุขภาพ วธิกีารจดักลุ่มเชื่อมโยงแบบเดีย่วมี
ประสทิธภิาพดทีีสุ่ดเพราะว่ามคี่าเฉลี่ยของค่าความ
แม่นสูง สุด คือ ร้อยละ 48.0593, 67.0088 และ 
43.2660 ตามล าดับ สอดคล้องกับงานวิจัยของ 
Frederic และ Serge (2019) ที่พบว่าวิธีการเชื่อม 
โยงแบบเดีย่วเมื่อมขีอ้มูลรบกวนใหผ้ลลพัธ์ทีด่ทีีสุ่ด 
และวิธีการจัดกลุ่มแบบไม่เป็นขัน้ตอน ชุดข้อมูล
มะเร็งเต้านม โรคหวัใจและหลอดเลอืด และการท า
ประกัน สุขภาพ วิธีวัดระยะห่ างยูคลิเดียนมี
ประสิทธิภาพดีที่สุดเพราะว่าให้ค่าเฉลี่ยของค่า
ความแม่นสงูสุด คอื รอ้ยละ 46.2997, 34.7113 และ 
32.6607 ตามล าดบั ซึง่ใหผ้ลขดัแยง้กบังานวจิยัของ 
Bhatt และคณะ (2016) ทีพ่บว่าวธิกีารจดักลุ่มแบบ
เฉลี่ย k กลุ่ม วดัระยะห่างเชบเีชฟมปีระสทิธิภาพดี
ที่สุด เนื่องจากโปรแกรม WEKA ไม่มีวิธีวัดระยะ 
ห่างเชบเีชฟ จงึใหผ้ลไม่สอดคลอ้งกนั 
  

6. ข้อเสนอแนะ 
6.1 การวิเคราะห์ข้อมูลด้วยโปรแกรม 

WEKA ดว้ยวธิกีารจดักลุ่มแบบเฉลีย่ k กลุ่ม วธิกีาร 
วัดระยะห่างมีเงื่อนใขที่สามารถใช้ได้เพียงวิธีวดั
ระยะห่างยูคลิเดียนและแมนฮัทตันเท่านัน้ อาจมี
โปรแกรมอื่นทีห่าวธิวีดัระยะห่างไดม้ากกว่านี้ 

6.2 เพื่อใหไ้ดข้อ้สรุปของการวเิคราะห์ขอ้มูล
ทีม่คีวามสมบูรณ์มากขึน้ ดงันัน้อาจวเิคราะห์ขอ้มูล
ด้วยวิธีการจัดกลุ่มประเภทอื่น ๆ เช่น วิธีการจดั
กลุ่มแบบวอรด์ วธิกีารจดักลุ่มแบบฟัซซีม่นี 

6.3 การศึกษาวิธีการหาค่านอกเกณฑ์มี
โปรแกรมอื่น ๆ ทีส่ามารถหาค่านอกเกณฑ์ ซึ่งอาจ
มปีระสทิธภิาพทีด่กีว่า เช่น Excel, NCSS  
 

7. การน าไปใช้ประโยชน์ 
สามารถน าผลการเปรยีบเทยีบประสทิธภิาพ

ที่ได้ไปใชเ้ป็นแนวทางในการเลอืกวธิกีารจดักลุ่มที่
เหมาะสมที่สุดและช่วยลดขอ้ผดิพลาดในการเลอืก 
ใชว้ธิกีารจดักลุ่ม 
 

8. รายการอ้างอิง 
กัลยา วานิชย์บัญชา, 2544, การวิเคราะห์สถิติ : 

สถิติเพื่อการตัดสินใจ , บริษัทธรรมสาร , 
กรุงเทพฯ. 

จันทร์จิรา พิลาแดง, 2558, การจัดกลุ่มแบบสอง
ดา้นโดยขัน้ตอนวธิเีชงิพนัธุกรรมเพื่อแบ่งกลุ่ม
ระดับความเข้มแข็งของครอบครัวไทย , 
วิทยานิพนธ์ปริญญาโท, มหาวิทยาลยัธรรม 
ศาสตร,์ ปทุมธานี 

จิรวรรณ ไพบูลย์วรชาติ และนัท กุลวานิช , 2557, 
การเปรยีบเทยีบวธิกีารจดักลุ่มส าหรบัขอ้มลูที่
มีการแจกแจงปกติแบบผสม , น. 311-326, 
การประชุมสัมมนาทางวิชาการ มทร.ตะวนั
ออก มรภ.กลุ่มศรีอยุธยา และราชนครินทร์
วิชาการและวิจัย , สถาบันวิจัยและพัฒนา 
มหาวทิยาลยัเทคโนโลยรีาชมงคลตะวนัออก, 
ชลบุร.ี 

ธรา อัง่สกุล และจติมินต์ อัง่สกุล, 2557, การพฒันา
ระบบส่วนบุคคลส าหรับแนะน าสถานที่
ท่องเที่ยวในประเทศไทยเพื่อสร้างแรงจูงใจ
ให้กับนักท่อง เที่ยวต่ างชาติ , สาขาวิชา
เทคโนโลยีสารสนเทศ ภาควิชาเทคโนโลยี
สังคม  มหาวิทยาลัย เทคโนโลยี สุ รนารี , 
นครราชสมีา.  
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