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บทคัดย่อ 
ศาสตร์ทางด้านการวิเคราะห์ข้อมูลเข้ามามีบทบาทอย่างมากต่อการสอนและการท างานวิจัย เนื่องจาก

ปัจจุบันนี้เป็นยุคของการสร้างข้อมูลขนาดใหญ่ เครื่องมือที่จะน ามาใช้ในการวิเคราะห์ข้อมูลนั้น ต้องมีประสิทธิภาพ
อย่างเป็นระบบที่สามารถวิเคราะห์ข้อมูลได้อย่างถูกต้อง ส าหรับนักชีววิทยาเป็นนักวิทยาศาสตร์แขนงหนึ่งที่ต้องมี
การรวบรวมข้อมูลสิ่งมีชีวิตจ านวนมาก ในการศึกษาทางความหลากหลายของสิ่งมีชีวิต นิเวศวิทยา หรืออนุกรมวิธาน 
อีกทั้งงานวิเคราะห์ข้อมูลทางด้านการวางแผนการทดลองเพื่อทดสอบสมมติฐาน ตลอดจนการศึกษาความสัมพันธ์
และการท านายปรากฏการณ์ที่เกิดขึ้นจากตัวแปรต่าง ๆ ในการศึกษาวิจัย ดังน้ันการใช้โปรแกรม R จึงเป็นทางเลือก
ที่น่าสนใจ เนื่องจากโปรแกรม R เป็นโอเพนซอร์สที่มีประสิทธิภาพสูงในการวิเคราะห์ข้อมูลในศาสตร์หลายแขนง 
โปรแกรม R มีแพ็คเกจด้านชีววิทยาจ านวนมากให้เลือกใช้ได้อย่างสะดวก เป็นโปรแกรมที่มีลิขสิทธิ์ แต่ไม่เสีย
ค่าใช้จ่ายในการใช้งาน สามารถดาวน์โหลดมาใช้ได้ทุกที่ทั่วโลก จากเว็บไซต์ http://www.r-project.org และเป็น
โปรแกรมที่ได้รับการยอมรับจากนักวิชาการทั่วโลกว่าเป็นโปรแกรมประยุกต์ทางสถิติที่มีประสิทธิภาพสูง  ดังนั้น
ครูผู้สอนหรือนักวิจัยจึงสามารถประยุกต์ใช้โปรแกรม R มาใช้เพื่อการสอนและการวิจัย ซึ่งไม่เฉพาะแค่สาขาชีววิทยา
เท่านั้นยังรวมไปถึงศาสตร์สาขาอ่ืน ๆ อีกด้วย 
 

ค าส าคัญ : โปรแกรม R; ชีววิทยา; การสอน; การวิจัย 
 

Abstract 
Data analytics has played an important role in education and research. Since today is the 

age of big data generation, a tool used to analyze data must be systemically effective and can 
accurately analyze data. Biologist is a data scientist who has to gather a lot of information of 
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organism in order to study the diversity, ecology or taxonomy, analyze experimental design to 
test the hypothesis, study the relationship and predict the occurrence from variables in the 
research. Therefore, the use of R may be an interesting choice for biologists since R is open 
source software which can offer highly effective analysis of data in many fields.  R is conveniently 
available in numbers of biology packages. Though the software is copyrighted, it is free to use.  
The software can be downloaded from http://www.r-project.org/ and used worldwide. R is 
recognized by academics across the world as statistical software with high efficiency.  Thus, 
teachers or researchers can use R for teaching and researching purposes not only in biology but 
also in other fields.     
 

Keywords: R programming; biology; teaching; research 
 
1. บทน า 

โปรแกรม R เป็นทั้งภาษาคอมพิวเตอร์ (R 
language) และโปรแกรมส าเร็จรูปที่เริ่มจากการน า
ภาษา R มาเขียนและพัฒนาเป็นโปรแกรมคอมพิวเตอร์
ส าหรับประมวลข้อมูลทางสถิติและการสร้างกราฟฟิค
เพื่อแสดงผลทางสถิติ จุดเริ่มต้นของ R คือ โปรแกรม S 
ซึ่งพัฒนาโดย John Chambers AT & T Bell 
Laboratories ในนิวเจอซีในปี ค.ศ.1980 (พ.ศ. 2523) 
และพัฒนาต่อเป็น S-PLUS ซึ่งเป็นโปรแกรมทาง
การค้าและมีลิขสิทธิ์ ต่อมาในปี ค.ศ. 1996 (พ.ศ. 
2539) Ross Ihaka อาจารย์ภาควิชาสถิติ จาก
มหาวิทยาลัยโอคแลนด์ ประเทศนิวซีแลนด์ และ 
Robert Gentleman ผู้เช่ียวชาญ bioinformatics 
และ Bioconductor ได้เป็นผู้เริ่มต้นเขียนโปรแกรม R 
ซึ่งมีลักษณะการท างานเหมือนกับโปรแกรม S หรือ S-
PLUS [1] แต่แตกต่างกันตรงที่โปรแกรม R เป็น
โปรแกรมที่ใช้ฟรี (free software) กล่าวคือ เป็น
โปรแกรมที่มีลักษณะเป็นโอเพนซอร์ส (open source) 
หมายถึง โปรแกรมที่สามารถน าไป ใช้งาน ศึกษา แก้ไข 
และ เผยแพร่ได้อย่างเสรี ปราศจากเง่ือนไขเพิ่มเติม 
หรือการคิดค่าลิขสิทธิ์ของโปรแกรม โดยสามารถ
เปิดเผยซอร์สโค้ด (source code) ให้สาธารณะน าไป

พัฒนาต่อยอดได้หรือเขียนโปรแกรมเพิ่มเติมเอง โดย
เขียนรูปแบบไวยากรณ์ของภาษา R ซึ่งมีความคล้าย 
คลึงกับการเขียนภาษา C ดังนั้นจึงสามารถน าภาษา C  
C++ หรือ Fortran มาใช้งานร่วมกันได้ [2] และจากปี 
ค.ศ. 1997 มาจนถึงปัจจุบัน โปรแกรม R อยู่ภายใต้
การดูแลของทีมพัฒนาซึ่งเป็นอาสาสมัครจากท่ัวโลกทีม่ี
ช่ือว่า “R Development Core Team” ดังนั้น R 
language จึงกลายเป็นภาษาคอมพิวเตอร์มาตรฐานที่
ได้รับการยอมรับกันอย่างแพร่หลายจากนักสถิติทั่วโลก 
[3-5] 

ภาษา R เป็นภาษาคอมพิวเตอร์ที่ถูกสร้างขึ้น
ภายใต้ GNU project ซึ่งมีการแจกซอร์สโค้ดฟรี
ภายใต้ลิขสิทธิ์ของ GNU General Public License ซึง่
ซอร์สโค้ดนั้นสามารถท างานได้บนระบบปฏิบัติการ
เกือบทุกระบบ เช่น ระบบปฏิบัติการ Unix และ
ระบบปฏิบัติการ Windows การใช้งานโปรแกรม R 
อาจมีข้อจ ากัดที่ต้องใช้การท างานในรูปแบบการเขียน
ค าสั่ง (command line) ซึ่งจะสร้างความไม่คุ้นเคยกับ
ผู้เคยใช้งานแบบช้ีแล้วคลิ๊ก (point and click) 
เหมือนกับโปรแกรม SPSS อย่างไรก็ตาม หากต้องการ
วิเคราะห์สถิติเบื้องต้น รวมทั้งการทดสอบสมมติฐานใน
งานวิจัย สามารถใช้แพ็คเกจ (package) ที่มี ช่ือว่า 
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Rcmdr (R commander) ซึ่งสะดวกต่อการใช้งาน [6] 
[7]  โดยรายละเอียดจะได้กล่าวต่อไป 

ปัจจุบันโปรแกรม R มีมูลนิธิ R เพื่อการ
ค านวณทางสถิติ (R foundation for statistical 
computing) ตั้งอยู่ที่กรุงเวียนนา ประเทศออสเตรีย 
ซึ่งท าหน้าที่ในการจัดการประชุมความก้าวหน้าและ
พัฒนาโปรแกรม R ระดับนานาชาติ ส าหรับประเทศ
ไทยนั้น มหาวิทยาลัยสงขลานครินทร์ วิทยาเขต
หาดใหญ่ เป็นแหล่งเซิร์ฟเวอร์ (server) เพื่อบริการ
ดาวน์โหลดแพ็คเกจต่าง ๆ ให้ผู้ ใช้ในประเทศไทย
สามารถเรียกใช้ได้อย่างสะดวกและรวดเร็ว อีกทั้งยังมี
การพัฒนาโปรแกรม R โดย ศาสตราจารย์ นพ.วีระ
ศักดิ์ จงสู่วิวัฒน์วงศ์ หน่วยระบาดวิทยา คณะแพทย 
ศาสตร์ มหาวิทยาลัยสงขลานครินทร์ ซึ่งได้รับรางวัล
นักวิจัยดีเด่นแห่งชาติ ประจ าปี พ.ศ. 2552 สาขา
วิทยาศาสตร์การแพทย์ จากสภาวิจัยแห่งชาติ ผู้พัฒนา 
Package: Epicalc เพื่อใช้ในงานด้านระบาดวิทยา [8] 
[9] ส าหรับศาสตร์อื่น ๆ โปรแกรม R ยังสามารถน าไป
ประยุกต์ใช้งานด้านการเงิน เศรษฐศาสตร์ เภสัช
ศาสตร์ การแพทย์ ภูมิศาสตร์ การตลาด การพัฒนา
ผลิตภัณฑ์อาหาร [10] การวิเคราะห์ข้อมูลในงานวิจัย
ด้านพืช และการวางแผนการทดลองทางการเกษตร 
[11,12] อาจกล่าวได้ว่าโปรแกรม R สามารถน าไปใช้
ในทุกสาขาวิชาที่มีการค านวณหรือการวิเคราะห์ข้อมูล  
ในขณะที่งานทางด้านชีววิทยาที่โปรแกรม R สามารถ
วิเคราะห์ได้ คือ ทาง morphometric [13] และงาน
ทางด้ านชีวสารสนเทศศาสตร์  (bioinformatics) 
โดยเฉพาะอย่างยิ่งการวิเคราะห์ DNA sequencing 
และสร้าง phylogenetic tree [14,15] การท างาน
ของโปรแกรม R ยังมีความโดดเด่นและนิยมใช้คือการ
ท า data visualization คือ การท าให้ข้อมูลในเชิง
ปริมาณดูน่าสนใจ เข้าใจง่าย เห็นภาพรวมได้ชัดเจน 
ง่ายต่อการจดจ า และนิยมน ามาใช้ประกอบในการ

สร้างแผนภูมิและกราฟที่สวยงามส าหรับการน าเสนอ
ข้อมูลหรือใช้เป็นภาพประกอบการเขียนบทความวิจัย 
[16] 
 

2. แนะน าโปรแกรม R เบื้องต้น 
เมื่อเปิดโปรแกรม R ขึ้นมาจะพบหน้าต่างเมนู

หลักและหน้าต่าง R console ซึ่งข้อความภายใน R  
console จะแสดงข้อความการต้อนรับเข้าสู่การใช้งาน
โปรแกรม R แต่สิ่งที่เราจ าเป็นต้องทราบก็คือในย่อ
หน้าที่ 2 ที่เขียนว่า “R is free software and 
comes with ABSOLUTELY NO WARRANTY” (รูป
ที่ 1) หมายความว่า ทางกลุ่มผู้สร้างโปรแกรม R จะไม่
รับประกันความผิดพลาดจากระบบของโปรแกรมที่
ขัดข้อง การเกิดอาการแฮงค์ของโปรแกรม โปรแกรม
หยุดการท างาน ข้อมูลที่ท าไว้สูญหายหรือได้รับความ
เสียหาย ซึ่งเหตุการณ์ดังกล่าวเป็นเรื่องปกติของการใช้
โปรแกรมคอมพิวเตอร์ทั่ว ๆ ไป ที่สามารถเกิดขึ้นได้ 
ไม่ใช่เฉพาะโปรแกรม R อย่างเดียว อย่างไรก็ตาม หาก
เกิดปัญหาระหว่างการใช้งานให้ ปิดโปรแกรมแล้วเปิด
ใหม่ การบันทึกข้อมูลหรือเตรียมข้อมูลน าเข้าสามารถ
ใช้ Notepad และบันทึกไฟล์เป็นนามสกุล .txt หรือ
ไมโครซอฟท์เอกเซลโดยบันทึกไฟล์เป็นนามสกุล .CSV 
การฝึกหรือเริ่มท าความคุ้นเคยกับโปรแกรม R เริ่มต้น
ด้วยการพิมพ์ค าสั่งหลังเครื่องหมาย > เรียกว่าเครื่อง 
หมาย prompt (อ่านว่าพร้อมท์) [17] ที่ปรากกฏที่
หน้า R console (รูปที่ 1) 

โปรแกรม R สามารถแสดงผลการค านวณทาง
คณิตศาสตร์ได้ โดยใช้สัญลักษณ์ บวก (+) ลบ (-) คูณ
(*) หาร (/) ได้ โดยการพิมพ์ตัวเลขเพื่อค านวณใน R 
console [18] และเพื่อให้หน้า R console ดูสะอาด
ตา สามารถลบข้อมูลเก่าออกให้กดปุ่ม ctrl ค้างไว้แล้ว
กดปุ่ม L ในกรณีที่ต้องการดูค าสั่งที่ถูกลบไป สามารถ
ใช้ปุ่มลูกศร ขึ้น ลง ท่ีแป้นพิมพ์เพื่อเรียกดูค าสั่งเก่าทีไ่ด้
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เขียนและสั่งวิเคราะห์ข้อมูลก่อนหน้าน้ี เพื่อที่จะไม่ต้อง
พิมพ์ค าสั่งใหม่ [19,20] 
 

 
 

รูปที่ 1  หน้าต่างโปรแกรม R และ R console 
 

3. โปรแกรม R กับชีวสารสนเทศศาสตร์  
ชีวสารสนเทศศาสตร์ เป็นศาสตร์ที่ว่าด้วยการ

น าข้อมูลทางชีววิทยามาใช้อย่างเป็นระบบ รวมทั้งการ
จัดเก็บ การพัฒนาโปรแกรมประยุกต์แบบต่าง ๆ 
ส าหรับเปรียบเทียบ วิเคราะห์ ค านวณ ประเมินผล
ข้อมูลที่ได้จากการสืบค้นผ่านเครือข่ายสารสนเทศ  
ต่าง ๆ ทั้งในประเทศและต่างประเทศ โดยยุคของชีว-
สารสนเทศศาสตร์ได้เริ่มขึ้นมาพร้อม ๆ กับโครงการ
จีโนมมนุษย์ในปี ค.ศ. 1985 โดย Dr. Charles DeLisi 
ได้เสนอโครงการ Human Genome Project ซึงเป็น
การถอดรหัสสารพันธุกรรรมดีเอ็นเอของมนุษย์ และ
เป็นการค้นพบศาสตร์สารสนเทศท่ีเป็นการก้าวกระโดด
ครั้งส าคัญของวงการชีววิทยา ดังนั้นในยุคดังกล่าว
เครื่องมือในการวิเคราะห์ข้อมูลด้านสารสนเทศจะยังมี
ข้อจ ากัดในการใช้งานซึ่งสามารถแบ่งออกเป็น 3 
ประเภท คือ ประเภทแรก ประเภทท่ีมีราคาแพง และมี
ใช้เฉพาะในศูนย์หรือสถาบันการศึกษาวิจัยเท่านั้น 
ประเภทที่สอง ประเภทราคาถูก ไม่เสียค่าใช้จ่าย เช่น 
ซอฟต์แวร์ที่ให้บริการผ่านเว็บไซต์ หรือสามารถดาวน์

โหลดมาใช้งานกับคอมพิวเตอร์ส่วนบุคคลได้ แต่มัก
ประสบปัญหาคือใช้งานยาก ไม่มีค าอธิบายที่ชัดเจน 
และประเภทที่สาม คือ ประเภทต้องสมัครเป็นสมาชิก
และใช้ระบบผ่านอินเทอเน็ท [21] จนกระทั่งมาถึง
ปัจจุบัน การวิเคราะห์ข้อมูลด้านชีวสารสนเทศศาสตร์
กลายเป็นเรื่องง่ายซึ่งมีซอฟท์แวร์ที่มีประสิทธิภาพสูง
ให้เลือกใช้อย่างมากมาย หนึ่งในนั้น คือ โปรแกรม R 
ซึ่งสามารถใช้วิเคราะห์ข้อมูลทางชีววิทยาโมเลกุล 
(molecular biology) กันอย่างแพร่หลาย โดยเฉพาะ
อย่างยิ่งการเรียนการสอนและการวิจัยทางวิทยา-
ศาสตร์ชีวภาพด้านการวิเคราะห์ข้อมูลทางพันธุกรรม
จากการจัดเรียงล าดับนิวคลีโอไทด์ (nucleotide) การ
ท างานทางชีวโมเลกุลด้ านการวิ เคราะห์หายีน 
โครงสร้างของยีน เช่น การควบคุมการท างานของยีน 
(regulatory elements) การแปลรหัสเพื่อให้ได้
โปรตีน (coding sequence) รวมถึงการจัดจ าแนก
และช้ีเฉพาะสปี ชีส์ของสิ่ งมี ชีวิตโดยเทียบความ
คล้ายคลึงจากล าดับเบส และสร้าง phylogenetic 
tree แสดงความสัมพันธ์ของสิ่งมีชีวิต [22] ปัจจุบัน
โปรแกรม R นิยมใช้วิเคราะห์ข้อมูลทางชีวสารสนเทศ
ศาสตร์  ได้แก่  Microarrays, Classification 
Methods, DNA Sequences Analysis, Gene 
Ontology, Annotation, Network Analysis, 
Cluster Analysis and Trees, Decision Tree, 
Support Vector Machines, Principle Component 
Analysis [23-25] ซึ่งในปัจจุบันนี้เราจะได้ยินศัพท์ 
ใหม่  ๆ  ในวงการของวิทยาศาสตร์ข้อมูล  ( data 
science) และชีวสารสนเทศศาสตร์ คือ big data 
analytics และ machine learning ซึ่งเป็นการใช้
ศาสตร์ทางด้านวิทยาการคอมพิวเตอร์ เทคโนโลยี
สารสนเทศ คณิตศาสตร์ และสถิติมาใช้ในการบริหาร
จัดการข้อมูลจ านวนมาก โดยการจัดเก็บข้อมูลอย่าง
เป็นระบบและวิเคราะห์ข้อมูลเพื่อใช้ในการตัดสินใจ
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ตามวัตถุประสงค์ [26-29] จากศักยภาพของโปรแกรม 
R ในทางชีวสารสนเทศศาสตร์ จะเห็นได้ว่าโปรแกรม R 
มีความน่าสนใจที่จะน ามาใช้เป็นเครื่องมือเพื่อการเรียน
การสอนและวิเคราะห์ข้อมูลขนาดใหญ่ อีกทั้งยังได้รับ
การยอมรับจากการวิจัยและการตีพิมพ์จากบทความ
วิจัยต่าง ๆ ที่แสดงให้เห็นว่าโปรแกรม R เป็นโปรแกรม
ที่สามารถน ามาประยุกต์ใช้เพื่อการเรียนการสอนและ
การวิจัยทางชีววิทยาได้อย่างเหมาะสมและมีประสิทธิ-
ภาพ 

ส าหรับผู้สนใจที่จะใช้โปรแกรม R เพื่อวิเคราะห์
ข้อมูลทางชีวสารสนเทศ สามารถศึกษาข้อมูลเพิ่มเติม
ได้ที่ https://www.bioconductor.org ซึ่งมีแพ็คเกจ
ต่าง ๆ และเนื้อหาเกี่ยวกับการวิเคราะห์ข้อมูลที่สามารถ
เลือกน ามาใช้ได้ ตัวอย่าง เช่น งานวิจัยของกุหลาบ 
และคณะ [30] ใช้แพ็คเกจ SIGGENE (http://www. 
bioconductor.org) และ SAM procedure ใน R 
language software เพื่อตรวจหา SFP และวิเคราะห์
ข้อมูลเพื่อค้นหาความแตกต่างในระดับจีโนมของข้าว
เจ้าหอมนิลและข้าวเจ้าหอมนิลพันธุ์กลายที่ทนทานต่อ
สภาวะอุณหภูมิสูงโดยใช้เทคนิค single feature 
polymorphism (SFP) หรือการค้นคว้าหาข้อมูล
เกี่ยวกับการใช้โปรแกรม R สามารถเข้าไปที่เว็บไซต์ 
http://www.rseek.org ซึ่งเป็น search engine ตัว
เดียวกับ Google [31] ท าให้ค้นหาข้อมูลเกี่ยวกับการ
ใช้งานหรือแหล่งเรียนรู้ของโปรแกรม R ได้อย่าง
รวดเร็ว อย่างไรก็ตาม การฝึกฝนการใช้โปรแกรม R 
โดยการทบทวนภาษาและค าสั่งของภาษา R เป็น
ประจ าจะยิ่งสามารถท าให้ผู้ใช้งานวิเคราะห์มูลต่าง ๆ 
ได้อย่างคล่องแคล่วและรวดเร็วมากยิ่งขึ้น 
 

4. โปรแกรม R กับแพ็คเกจทางชีววิทยา  
ค าว่า แพ็คเกจ (package) เป็นค าศัพท์ที่ผู้ใช้

โปรแกรม R คุ้นเคยและเข้าใจตรงกันว่าเป็นชุดค าสั่ง

หรือโปรแกรมที่เขียนด้วยภาษา R หรือเป็นการออก 
แบบส่วนของโปรแกรมคอมพิวเตอร์ให้มีการโต้ตอบกับ
ผู้ใช้ (graphical user interface, GUI) ที่ผู้ใช้สามารถ
เลือกใช้ได้ตามความต้องการเพื่อที่จะน าไปใช้งานให้
เหมาะสมกับข้อมูลหรือวัตถุประสงค์การวิเคราะห์
ข้อมูลของผู้ใช้งานเอง เริ่มต้นจากเข้าไปยังเว็บไซต์ของ 
http://www.r-project.org จากนั้นเลือกเมนู CRAN 
จะเข้าสู่หน้าต่าง CRAN mirrors เลื่อนเม้าส์ลงมาเพื่อ
หาเซิร์ฟเวอร์ของประเทศไทย http://mirrors.psu. 
ac.th/pub/cran ซึ่งจะเห็นข้อความ Thailand เป็นที่
สังเกต จะเห็นได้ว่าในลิงค์จะมีช่ือเว็บไซต์ psu.ac.th 
ซึ่งเป็นช่ือเว็บไซต์ของมหาวิทยาลัยสงขลานครินทร์ 
วิทยาเขตหาดใหญ่ ซึ่งเป็นผู้บริการจัดเก็บข้อมูลต่าง ๆ 
ของโปรแกรม R ให้ผู้ใช้ในประเทศไทยได้ดาวน์โหลดได้
สะดวกและรวดเร็วมากยิ่งขึ้น ขั้นตอนต่อไปเมื่อคลิ๊ก
เข้ามาแล้วจะเข้าสู่หน้าต่าง The Comprehensive R 
Archive Network (CRAN) ให้สังเกตหัวข้อ Source 
Code for all Platforms ซึ่งเป็นส่วนที่สองต่อจาก
ส่วนแรกซึ่งเป็นการดาวน์โหลดโปรแกรม จากนั้น
สังเกตหัวข้อ Contributed Extension Packages 
แล้วคลิ๊กค าว่า Packages จะเข้าสู่หน้าต่าง Contri-
buted Packages จากนั้นจะปรากฏ Available 
Packages และจะปรากฏข้อความว่าจะเลือกดู
แพ็คเกจตามล าดับของการอัพโหลดเพื่อการใช้งานหรือ
เลือกเพจแกจเรียงล าดับตามรายชื่อ โดยปกติผู้เขียนจะ
เลือกดูตามล าดับรายช่ือซึ่งช่ือของแพ็คเกจจะค่อนข้าง
สอดคล้องกับงานที่ต้องการวิเคราะห์ข้อมูล ตัวอย่าง 
เช่น ต้องการวิเคราะห์ข้อมูลเกี่ยวกับความหลากหลาย
ทางชีวภาพ ก็ให้ไปเลือกหาแพ็คเกจตามช่ือภาษา 
อังกฤษ โดยหาค าว่า Diversity ผู้ใช้อาจทดลอง
เลือกใช้แพ็คเกจ Diverse เพื่อใช้ในการค านวณหาดัชนี
ความหลากชนิดของสิ่งมีชีวิตได้ เป็นต้น จากรูปที่ 2 
จะพบว่าจ านวนแพ็คเกจของโปรแกรม R มีจ านวน
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แพ็คเกจเพิ่มขึ้นอย่างต่อเนื่อง ซึ่งขณะที่ผู้เขียนก าลัง
เขียนบทความนี้พบว่ามีจ านวน 7,861 แพ็คเกจให้
เลือกใช้  
 

 
 

รูปที่ 2 จ านวนแพ็คเกจส าหรับโปรแกรม R ที่เพิ่มขึ้น

อย่างต่อเนื่อง [32] 

 

ส าหรับนักชีววิทยาสามารถใช้งานโปรแกรม R 
ได้ 2 วิธี คือ การใช้วิธีพิมพ์บรรทัดค าสั่งหรือเลือกใช้
แพ็คเกจส าเร็จรูปเพื่อใช้การวิเคราะห์ข้อมูล ส าหรับ
บทความนี้จะเสนอตัวอย่างการใช้งานโปรแกรม R ด้วย
วิธีการใช้แพ็คเกจทั้ง 2 แบบ จ านวน 3 แพ็คเกจ ที่
น่าสนใจส าหรับงานวิจัยทางชีววิทยา ดังต่อไปนี้ 

4.1 แพ็คเกจที่ 1 ชื่อแพ็คเกจ Rcmdr  
Rcmdr เป็นแพ็คเกจที่ใช้ในการวิเคราะห์

ข้อมูลทางสถิติเชิงพรรณนาและสถิติอ้างอิง ประกอบ 
ด้วยสถิติขั้นพื้นฐาน ขั้นกลาง และขั้นสูง โดยการเริ่ม
การติดตั้งแพ็คเกจ ให้เริ่มจากไปที่ เมนู Packages 
จากนั้นเลือก Install package(s)… เลือก (HTTP 
mirrors) คลิ๊ก OK และเลือก Thailand และคลิ๊ก OK 
ค้นหาและเลือกแพ็คเกจ Rcmdr จากนั้นคลิ๊ก OK 

โปรแกรมจะด าเนินการติดตั้งแพ็คเกจ Rcmdr เมื่อ
ติดตั้ ง เสร็จเรียบร้อยแล้ว ต้องด า เนินการโหลด
โปรแกรมโดยไปที่เมนู Packages จากนั้นเลือก Load 
package… เลือก Rcmdr คลิ๊ก OK จากนั้นหน้าต่าง
การท างานของแพ็คเกจ Rcmdr จะปรากฏขึ้น ส าหรับ
งานวิจัยทางชีววิทยาสามารถเลือกใช้งานได้จาก
แพ็คเกจ Rcmdr [33,34] ได้ดังต่อไปนี้ 

4.1.1 สถิติพื้นฐาน ค่าเฉลี่ย ส่วนเบี่ยงเบน
มาตรฐาน ความถี่ ค่าต่ าสุด ค่าสูงสุด ค่ามัฐยฐาน ค่า
สัมประสิทธิ์ความแปรปรวน ค่าพิสัยควอไทล์ ความเบ้ 
ความโด่ง 

4.1.2 สถิติทดสอบสมมติฐาน การประมาณ
ค่าสัดส่วน การทดสอบความแปรปรวนของข้อมูล 
Shapiro-Wilk test, Bartlett’s test, Levene’s 
test, single sample t-test, Independent sample 
t-test, Paired sample t- test, One way ANOVA, 
Multi-way ANOVA, Correlation, Fit model, 
Regression, Chi-square และสถิติไม่ใช้พารามิเตอร์ 

4.1.3 สถิติขั้นสูงหรือสถิติหลายตัวแปร 
ได้แก่ การวิเคราะห์ Scale reliability, Principal 
components analysis (PCA), Factor analysis, 
Cluster analysis, k-means cluster analysis และ 
Hierachicak cluster analysis 

4.1.4 การสร้างแผนภูมิ ได้แก่ Index 
plot, Dot plot, Histogram, Density estimate, 
Stem and leaf display, Boxplot, Quantile 
comparison plot, Scatter plot, Line graph, XY 
conditioning plot, strip chart, Bar graph, Pie 
chart และ 3D graph  

รูปที่ 3 แสดง Interface ของ Rcmdr (R 
commander) และตัวอย่างการบันทึกข้อมูลลงใน 
Data Editor โดยแสดงตัวอย่างการวางแผนการ
ทดลองแบบสุ่มตลอด (completely randomized 
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design) เปรียบเทียบระดับน้ าตาลในเลือดหนูเมื่อ
ทดสอบให้หนูทดลองกินน้ าบอระเพ็ดสกัด ประกอบ 
ด้วยกลุ่มควบคุม 1 กลุ่ม (control) และกลุ่มทดลอง 2 
กลุ่ม (T1 และ T2) กลุ่มละ 3 ซ้ า การใช้งานมีลักษณะ
คล้ายกับโปรแกรม SPSS โดยเลือกที่เมนู statistics 
จากนั้นเลือก means แล้วเลือกสถิติวิเคราะห์ด้วย 
one way ANOVA เมื่อวิเคราะห์ข้อมูลแล้วพบความ
แตกต่ า ง ระหว่ า งค่ า เ ฉลี่ ย  แพ็ ค เ กจ  Rcmdr (R 
commander) สามารถวิ เคราะห์ความแตกต่ า ง
ระหว่างค่าเฉลี่ย (multiple comparison) ด้วยวิธี 
Tukey’s test โดยการเลือกการวิเคราะห์ที่กล่อง 
pairwise comparisons of means จะได้ผลการ
วิเคราะห์ ANOVA และกราฟแสดงผลการวิเคราะห์
ความแตกต่างระหว่างค่าเฉลี่ยดังรูปที่ 4 
 

 
 

รูปที่ 3 การกรอกข้อมูลใน Data Editor: Dataset  
ในแพ็คเกจ Rcmdr (R commander) 

 
4.2 แพ็คเกจที่ 2 ชื่อแพ็คเกจ vegan  

vegan เป็นแพ็คเกจที่ใช้ในการวิเคราะห์
ข้อมูลทางด้านนิเวศวิทยา (community ecology 

package) เพื่อใช้วิเคราะห์ดัชนีความหลากหลายทาง
ชีวภาพ (diversity index) การวิเคราะห์สังคมของ
สิ่งมีชีวิต (community analysis) การจ าแนกความ
เหมือนและความต่างของสังคมสิ่งมีชีวิต (dissimilarity 
analysis) การวิเคราะห์ข้อมูลหลายตัวแปร (multi-
variate analysis) กาจัดกลุ่ม (cluster) และการจัด
อันดับ (orditionation) รวมถึงการสร้างกราฟแสดงผล 
[35, 36] ขั้นตอนแรกให้ไปดาวโหลดแพ็คเกจ vegan 
ที่ CRAN หรือ http://mirrors.psu.ac.th/pub/cran 
ค้นหาแพ็คเกจ vegan แล้วคลิ๊กเลือก สังเกตบรรทัด
ข้อความ Package source: vegan_2.3-3.tar.gz 
คลิ๊กโหลดแพ็คเกจลงเครื่อง จากนั้นเปิดโปรแกรม R 
แล้วให้ไปที่เมนู Packages เลือก Install packages(s)… 
จากนั้นคลิ๊กเลือก (HTTP mirrors) แล้วคลิ๊ก OK จะ
เข้าสู่หน้าต่าง HTTP CRAN mirror จากนั้นเลือก 
Thailand แล้วคลิ๊ก OK จะเข้าสู่หน้าต่าง Packages 
แล้วค้นหาแพ็คเกจ ช่ือ vegan แล้วคลิ๊ก OK จากนั้น
จะเข้าสู่ขั้นตอนที่ 2 คือการดาวน์โหลดแพ็คเกจ โดย
เริ่มต้นที่ เมนู Packages เลือก Load package… จะ
เข้าสู่หน้าต่าง Select one ค้นหาแพ็คเกจ vegan 
จากนั้นคลิ๊ก OK เสร็จสิ้นกระบวนการติดตั้งแพ็คเกจ 

ตัวอย่างการศึกษาวิจัยในแพ็คเกจ vegan 
โดยการวิเคราะห์ข้อมูลหลายตัวแปร ด้วยวิธี principal 

component analysis (PCA) วิธีการวิเคราะห์ข้อมูล
ด าเนินการด้วยวิธีการเขียนบรรทัดค าสั่งดังนี้ 

> library(vegan) # เรียกแพ็คเกจ vegan 
ขึ้นมาใช้งาน 

> data(dune) # น าเข้าข้อมูล dune เป็น
ข้อมูลตัวอย่างในแพ็คเกจ 

> mod <- rda(dune, scale = TRUE) # 
ก าหนดให้ mod เป็นตัวแปรที่จะวิเคราะห์ข้อมูล 

> biplot(mod, scaling = "symmetric") 
# พล็อตกราฟ PCA 
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รูปที่ 4  ผลการวิเคราะห์ข้อมลูด้วย one way ANOVA 
 

 
 

รูปที่ 5  ผลการวิเคราะห์ข้อมลูด้วยวิธี PCA 

 

รูปที่ 5 แสดงผลการวิเคราะห์ PCA ด้วย
โปรแกรม R ซึ่งเป็นการจัดล าดับ (ordination) โดย
การสร้างแผนที่แสดงต าแหน่งของข้อมูล 2 มิติ โดยใช้
กราฟ 2 องค์ประกอบ ซึ่งการวางต าแหน่งของจุด
ตัวอย่างจะแสดงถึงความเหมือนหรือความต่างของ
โครงสร้างประชาคมของสิ่งที่ศึกษา โดยแสดงลักษณะ

ของ Biplot ที่แสดงลักษณะของตัวอย่าง ซึ่งจุดที่อยู่
ใกล้กันจะหมายถึงการมีโครงสร้างประชาคมคล้ายกัน
มากกว่าจุดที่ห่างออกไป การวิเคราะห์องค์ประกอบ
หรือ PCA นี้เป็นวิธีที่นิยมใช้ในการวิเคราะห์ข้อมูลทาง
นิเวศวิทยาหลายตัวแปรที่น่าสนใจโดยการใช้โปรแกรม 
R วิเคราะห์ข้อมูล 

4.3 แพ็คเกจที่ 3 ชื่อแพ็คเกจ ape   
ape เป็นแพ็คเกจที่ใช้ในการวิเคราะห์

ข้อมูลด้านการสร้างวงศ์วานวิวัฒนาการ (analyses of 
phylogenetics and evolution) การวิเคราะห์ล าดับ
ดีเอ็นเอ ค านวณระยะห่างทางพันธุกรรม การเปรียบ 
เทียบวิเคราะห์ความสัมพันธ์ทางวิวัฒนาการของ      
สิ่งมีชีวิต รวมถึงการสร้างแผนภูมิแสดงผลการวิเคราะห์ 
ข้อมูล [37] 

ตัวอย่างการจัดล าดับวิ เคราะห์ความ 
สัมพันธ์ของอันดับ (order) ของนก โดยการดาวน์
โหลดแพ็คเกจด าเนินการตามขั้นตอนเหมือนกับ
แพ็คเกจ Rcmdr และ vegan เพียงแต่เลือกการใช้งาน
แพ็คเกจ ape เข้ามาใช้งาน ผู้ใช้สามารถดาวน์โหลด
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คู่มือการใช้งานท่ีเป็นฉบับ pdf ไฟล์ มาศึกษาเพื่อความ
เข้าใจในการท างานของแต่ละแพ็คเกจได้ ส าหรับ
แพ็คเกจ ape มีความเหมาะสมกับงานทางด้านการ
วิเคราะห์โครงสร้างสายวิวัฒนาการของสิ่งมีชีวิตทุก
ชนิด ผู้ใช้งานควรอ่านคู่มือการพิมพ์บรรทัดค าสั่งเพื่อ
ฝึกฝนการใช้งาน เนื่องจากแพ็คเกจนี้จะใช้วิธีการพิมพ์
บรรทัดค าสั่งในการวิเคราะห์ผลข้อมูล ตัวอย่างต่อไปนี้
คือการสร้างสายวิวัฒนาการระดับอันดับของนก ซึ่งได้
ตัวอย่างผลการวิเคราะห์ดังรูปที่ 6 

> data(bird.orders) # น าเข้าข้อมูล 
bird.orders เป็นข้อมูลตัวอย่างในแพ็คเกจ 

> plot(bird.orders, font = 1) # สร้าง 
Phylogenetic tree 
 

 
 

รูปที่ 6 ผลการวิเคราะห์สายวิวัฒนาการของนกใน
ระดับอันดับด้วยแพ็คเกจ ape 

 

5. การอ้างอิงโปรแกรม R  
กรณผีู้ใช้งานต้องการเขียนอ้างอิงการใช้

โปรแกรม R ในเอกสารอ้างอิงหรือบรรณานุกรม 
สามารถเขียนค าสั่งลงใน R console ดังนี ้

>citation() แล้วกด Enter จะปรากฏข้อความ
ดังนี้ To cite R in publications use: R Core 
Team. (2015). R: A language and environment 
for statistical computing. R Foundation for 
Statistical Computing, Vienna, Austria. URL 
https://www.R-project.org/. 

ผู้ใช้งานสามารถคัดลอกข้อความที่แสดง
ด้านบนไปใช้ในเอกสารอ้างอิง หรือบรรณานุกรมได้
หรือปรับเปลี่ยนรูปแบบการเขียนการอ้างอิงตาม
รูปแบบของวารสารที่ก าหนดไว้ 
 

6. สรุป 
การใช้โปรแกรม R เพื่อการประมวลผลข้อมูล

ทางชีววิทยาสามารถเป็นทางเลือกหนึ่งส าหรับผู้ที่สนใจ
ด้านการใช้โปรแกรมส าเร็จรูปในการวิเคราะห์ผลข้อมูล
หรือเพื่อใช้ในการเรียนการสอนและวิจัยทางชีววิทยา 
ส าหรับบทความนี้ผู้ เขียนได้ทบทวนและน าเสนอ
ตัวอย่างแพ็คเกจทางชีววิทยาจ านวน 3 แพ็คเกจ ที่
นิยมใช้ส าหรับการเรียน การสอนและวิจัยทางชีววิทยา  
คือ แพ็คเกจ Rcmdr ใช้ส าหรับวิเคราะห์ข้อมูลทาง
สถิติโดยเฉพาะการทดสอบสมมติฐาน แพ็คเกจ vegan 
ใช้ส าหรับการวิเคราะห์ข้อมูลทางนิเวศวิทยาและ
แพ็คเกจ ape ส าหรับการวิเคราะห์ข้อมูลด้านการสร้าง
วงศ์วานวิวัฒนาการของสิ่งมีชีวิต ซึ่งเป็นแพ็คเกจที่นัก
ชีววิทยาส่วนใหญ่ใช้กันอย่างแพร่หลาย อย่างไรก็ตาม 
ยังมีแพ็คเกจทางชีววิทยาอีกเป็นจ านวนมากที่สามารถ
ให้ครูผู้สอนและนักวิจัยได้เลือกใช้ให้เหมาะสมกับงาน
ของตนเองได้อย่างมีประสิทธิภาพมากยิ่งขึ้น ข้อดีของ
โปรแกรม R คือ ฟรี ไม่มีค่าใช้จ่ายในการใช้งาน มี
ประสิทธิภาพการวิเคราะห์สูงและมีความหลากหลาย
ในการวิเคราะห์ข้อมูลและการสร้างกราฟที่สวยงาม 
ในขณะที่ข้อเสียของโปรแกรม R คือยังมีข้อจ ากัดและ
ความยุ่งยากในการเขียนบรรทัดค าสั่ง หรือการเขียน
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ภาษา R ซึ่งเป็นปัญหาส าหรับผู้เริ่มต้นศึกษาและไม่
ถนัดในการเขียนค าสั่งเพื่อประมวลผลข้อมูล อย่างไรก็
ตาม ในปัจจุบันนี้ยังมีผู้ใช้โปรแกรม R อยู่ในวงจ ากัด 
แต่ในขณะเดียวกันก็มีผู้สนใจทดลองใช้โปรแกรม R 
เพื่อใช้ในการสอนและการวิจัยเพิ่มมากขึ้น 
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