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ด้วยอลักอริทึม eXtreme Gradient Boosting 

Prediction of multidrug-resistant gram-negative bacterial infections in community hospitals  
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บทคัดย่อ 
การด้ือยาหลายขนานของเช้ือแบคทีเรียแกรมลบ (Multidrug-resistant Gram-negative bacteria, MDR-GNB) ถือเป็น

ปัญหาทางดา้นสาธารณสุขระดบัโลก การศึกษาน้ีมีวตัถุประสงคเ์พ่ือพยากรณ์การติดเช้ือด้ือยาหลายขนานส าหรับแบคทีเรียแก
รมลบ (MDR-GNB) จากส่ิงส่งตรวจโลหิตในโรงพยาบาลสมเด็จพระยุพราชธาตุพนม จงัหวดันครพนม ระหว่างเดือนมกราคม 
พ.ศ. 2559 ถึง ธันวาคม พ.ศ. 2563 โดยใช้อลักอริทึม eXtreme Gradient Boosting การศึกษาน้ีเป็นการศึกษาแบบยอ้นหลงั 
(Retrospective study) โดยมีจ านวนกลุ่มตวัอย่างทั้งหมด 624 ตวัอย่าง พบว่าผูป่้วยส่วนใหญ่ท่ีมีการติดเช้ือ MDR-GNB มีอายุ
มากกว่า 70 ปี คิดเป็นร้อยละ 38 อายเุฉล่ีย 65 ปี (S.D. = 18.42) เช้ือแบคทีเรียท่ีพบมากท่ีสุด ไดแ้ก่ Escherichia coli ร้อยละ 63.02 
และ Klebsiella pneumoniae ร้อยละ 11.46 การสร้างแบบจ าลองการเรียนรู้ของเคร่ืองดว้ยวิธีการ eXtreme Gradient Boosting 
สามารถจ าแนกผูป่้วยท่ีติดเช้ือ MDR-GNB ได้ร้อยละ 71  และมีค่า AUC ร้อยละ 66 และจากการวิเคราะห์ด้วย Logistic 
regression พบว่าผูป่้วยท่ีติดเช้ือ Escherichia coli มีความเส่ียงต่อการติดเช้ือ MDR-GNB (ORadj 3.13, 95% CI 2.17–4.53, p-value 
< 0.001) และมีความเส่ียงสูงมากเม่ือเป็นเช้ือกลุ่ม Enterobacteriaceae ท่ีผลิต Extended spectrum beta-lactamase (ORadj 19.88, 
95% CI 5.70–69.27, p-value < 0.001) จากผลการศึกษาพบว่าประสิทธิภาพโดยรวมของแบบจ าลอง XGBoost ให้ค่า Sensitivity, 
Specificity, และ AUC ท่ีสูงกว่าร้อยละ 60  ซ่ึงสะท้อนถึงความสามารถในการจ าแนกท่ีดีกว่าด้วยแบบจ าลอง  Logistic 
Regression จากผลการศึกษาสามารถน าแบบจ าลองท่ีสร้างขึ้นไปใชเ้พ่ือเฝ้าระวงัการติดเช้ือในผูป่้วยในโรงพยาบาลเพ่ือควบคุม
การแพร่กระจายของเช้ือแบคทีเรียแกรมลบท่ีด้ือยาหลายขนานไดอ้ยา่งมีประสิทธิภาพมากขึ้น 

ค าส าคัญ: การด้ือยาหลายขนาน, การเรียนรู้ของเคร่ือง, แบคทีเรียแกรมลบ, XGBoost 
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Abstract 
Multidrug-resistant Gram-negative bacteria (MDR-GNB) constitute a pressing global public health concern.  

The primary objective of this study was to develop a predictive model for identifying multidrug -resistant Gram-negative 
bacterial (MDR-GNB) infections using blood samples at Thatphanom Crown Prince Hospital, Nakhon Phanom Province, 
between January 2016 and December 2020, using the eXtreme Gradient Boosting algorithm. This retrospective study included 
a total of 624 samples. The findings revealed that the majority of patients with MDR-GNB infections were over 70 years old, 
accounting for 38%, with an average age of 65 years (S.D. = 18.42). The most frequently identified bacteria were Escherichia 
coli (63.02%) and Klebsiella pneumoniae (11.46%). The machine learning model developed using the eXtreme Gradient 
Boosting method demonstrated an ability to accurately classify patients  with MDR-GNB infections with 71% accuracy and 
66% of AUC. Additionally, logistic regression analysis identified that patients infected with Escherichia coli had a higher risk 
of MDR-GNB infection (adjusted OR 3.44, 95% CI 2.41 - 4.91, p-value < 0.001), with a significantly higher risk observed in 
cases involving Enterobacteriaceae producing extended-spectrum beta-lactamases (ESBL) (adjusted OR 19.88, 95% CI 5.70 - 
69.27, p-value < 0.001). Based on the study results, the overall performance of the XGBoost model showed Sensitivity, 
Specificity, and AUC values higher than 60%, reflecting its superior discriminatory ability compared to the logistic regression 
model. The results suggest that the developed model can be effectively used for surveillance among patients in the hospital 
setting, thereby improving the control and prevention of the spread of MDR-GNB infections. 

Keywords: Multidrug-resistant, Machine learning, Gram-negative bacteria, XGBoost 

บทน า 
การด้ือยาตา้นจุลชีพ (Antimicrobial resistance, AMR) 

ถือเป็นปัญหาหลักในการรักษาทางการแพทย์ (1) โดย
องคก์ารอนามยัโลก (WHO) ไดร้ะบุว่าทุกประเทศทัว่โลก
ก าลงัเข้าสู่ยุคสมัยท่ียาปฏิชีวนะใช้ไม่ได้ผลต่อเช้ือด้ือยา 
(post-antibiotic era) นั่นหมายความว่าการติดเช้ือเพียง
เล็กน้อยอาจน าไปสู่การเสียชีวิตได้ (2) โดยสาเหตุของ 
การเกิดเช้ือด้ือยานั้นมาจากหลายสาเหตุ ได้แก่ การใช้ยา
ปฏิชีวนะไม่ถูกต้อง หรือใช้ยาอย่างพร ่ าเพร่ือ ไม่สมเหตุ   
สมผล(3) รวมถึงการขายยาปฏิชีวนะท่ีไม่เหมาะสมท่ีไม่ตอ้ง
ส่ังโดยแพทย ์สุขอนามยัท่ีไม่เหมาะสม และการย่อยสลาย
ยาปฏิชีวนะไม่สมบูรณ์ท าให้ส่วนหน่ึงของยาเหล่านั้นกบั
สารตกคา้งถูกขบัถ่ายมาพร้อมอุจาระ(4) โดยกลไกการด้ือยา
ของแบคทีเ รีย เ กิดจากยีนท่ี ส่งต่อการด้ือยาท่ีอยู่บน
โครโมโซมหรือพลาสมิดของแบคทีเรีย กระบวนการน้ีจะ
เรียกว่า การถ่ายโอนยีนด้ือยา (horizontal gene transfer, 
HGT) หรือแบคทีเรียมีการปรับตวัตอ่ยาปฏิชีวนะ เพื่อความ
อยู่รอด(5) ยีนด้ือยาดงักล่าวจะท าหน้าท่ีสร้างเอนไซม์ขึ้นมา
เพ่ือท าลายยา และยีนเหล่าน้ีสามารถถ่ายทอดในสายพนัธ์ุ 

 
เดียวกันหรือถ่ายทอดข้ามสายพนัธ์ุได้(6, 7) จากการศึกษา 
ท่ีผ่านมารายงานว่าทัว่โลกมีผูเ้สียชีวิตจากการติดเช้ือด้ือยา
หลายขนาน (Multi-drug resistant, MDR) ประมาณปีละ 
700,000 คนต่อปี และคาดการณ์ว่าภายในปี พ.ศ. 2593 จะมี
ผูเ้สียชีวิตเพ่ิมขึ้นเป็น 10 ลา้นคนต่อปี(8) โดยคิดเป็นความ
เสียหายทางเศรษฐกิจ 3.8 ของ GPD และผลท่ีตามมาคือ 
มีผู ้คนถึง  28 .3  ล้านคนท่ีต้องเผชิญกับความยากจน 
ขั้นรุนแรง(9) ส าหรับประเทศไทย มีรายผูป่้วยติดเช้ือท่ีเขา้
รักษาในโรงพยาบาล 1,023 แห่ง พบว่า 1 ใน 3 ของผูป่้วย
ติดเช้ือท่ีเขา้รับการรักษาในโรงพยาบาลมีการติดเช้ือด้ือยา
หลายขนานซ่ึงเช้ือก่อโรคส่วนใหญ่เป็นเช้ือแบคทีเรีย 
แกรมลบไดแ้ก่ Acinetobacter baumannii ร้อยละ 57.6 และ 
Pseudomonas aeruginosa ประมาณร้อยละ 30(10) 

โรงพยาบาลชุมชนถือเป็นหน่วยบริการด้าน
สาธารณสุขท่ีมีความส าคญัในระบบสุขภาพของประเทศ
ไทย โดยมีการจดัตั้งอยูใ่นทุกอ าเภอทัว่ประเทศ รวมจ านวน
ทั้งส้ิน 711 แห่ง โรงพยาบาลเหล่าน้ีมีบทบาทส าคญัในการ
ให้บริการดูแลสุขภาพแก่ประชาชนจ านวนมากในแต่ละวนั 
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อีกทั้งยงัท าหน้าท่ีรับผูป่้วยท่ีส่งต่อมาจากโรงพยาบาลศูนย์
และโรงพยาบาลทัว่ไปเพ่ือการดูแลต่อเน่ือง(11) ในปัจจุบนั 
โรงพยาบาลท่ีท าหน้าท่ีเป็นศูนยวิ์จยัไดรั้บขอ้มูลเก่ียวกับ
ผลการเพาะเช้ือและผลความไวต่อยาปฏิชีวนะจากการ 
ส่งส่ิงส่งตรวจไปยงัโรงพยาบาลทัว่ไปขนาดใหญ่ในระดบั
จังหวดั อย่างไรก็ตาม การรายงานข้อมูลดังกล่าวยงัคง
ด าเนินการผา่นระบบออนไลน์ในรูปแบบของภาพถ่ายหรือ
ไฟลภ์าพ ซ่ึงส่งผลให้การรวบรวมขอ้มูลในระดบัภาพรวม
ของโรงพยาบาลไม่สมบูร ณ์ เท่ า ท่ีควร  นอกจาก น้ี 
การติดตามขอ้มูลการติดเช้ือด้ือยาหลายขนานมกัเป็นเพียง
การสุ่มเก็บข้อมูลความชุกของเช้ือ ภายใต้กรอบแผนการ
ควบคุมโรคติดเช้ือ ท าให้ไม่สามารถแสดงแนวโน้มของ
การติดเช้ือด้ือยาได้อย่างชัดเจน อีกทั้ งปริมาณข้อมูล 
ท่ีรายงานเ ก่ียวกับการติดเ ช้ือด้ือยาย ังมีข้อจ ากัดและ 
ไม่สอดคล้องกับการใช้ย าปฏิ ชีวนะในทางปฏิบัติ  
โดยเฉพาะอย่างย่ิงในกลุ่มยาท่ีต้องควบคุมการใช้ ซ่ึง
จ าเป็นตอ้งมีการประเมินและติดตามอยา่งเคร่งครัด  

โรงพยาบาลสมเด็จพระยุพราชธาตุพนม จังหวดั
นครพนม ซ่ึงเป็นสถานท่ีท าการศึกษาวิจยั พบว่าอุบติัการ
ของการติดเช้ือด้ือยาหลายขนานตั้งแต่ปี พ.ศ. 2559 ถึง  
พ.ศ. 2563 มีจ านวนเพ่ิมสูงขึ้นร้อยละ 24.83, 21.64, 22.07, 
38.08 และ 30.86 ของส่ิงส่งตรวจท่ีพบการติดเช้ือแบคทีเรีย
แกรมลบ(12) 

การด้ือยาตา้นจุลตา้นท่ีชีพท่ีเกิดขึ้นในเช้ือแบคทีเรีย
เกิดจากการปรับตวัต่อยาปฏิชีวนะท่ีไดรั้บ เพื่อความอยูร่อด 
การด้ือยาในเช้ือแบคทีเรียสามารถแบ่งออกไดเ้ป็น 2 กลุ่ม
ใหญ่  ๆ คือ การด้ือยาโดยธรรมชาติของแบคทีเรียเอง 
(intrinsic resistance) แบคทีเรียทุกสายพนัธ์ุมีความสามารถ
ในการตา้นทานต่อยาปฏิชีวนะ(13)  และการด้ือยาตา้นจุลชีพ
ของแบคทีเรียท่ีเกิดภายหลงั (acquired resistance) เป็นผล
มาจากการปรับตัวและการถ่ายทอดทางพนัธุกรรมของ
แบคทีเรียเพื่อสร้างกลไกการต้านทานต่อยาปฏิชีวนะ  
ซ่ึงมีสาเหตุหลกัมาจาก 3 ปัจจัย ได้แก่ 1) การกลายพนัธ์ุ 
(mutation) เป็นการเปล่ียนแปลงล าดับเบสของดีเอ็นเอ 
ในเซลล์แบคทีเรีย ท าให้สามารถสร้างกลไกการด้ือยา 
ต่อยาปฏิชีวนะได ้2) การถ่ายยีนในแนวราบ (Horizontal  
Gene Transfer) เช่น การถ่ายทอดพลาสมิด การแลกเปล่ียน 

ดีเอ็นเอระหว่างแบคทีเรียด้วยกระบวนการคอนจูเกชัน  
เป็นต้น ซ่ึงเป็นกระบวนการส่งต่อความสามารถในการ 
ด้ือยาของเช้ือแบคทีเรีย การติดเช้ือด้ือยานอกจากจะส่งผล
กระทบต่อผูป่้วยโดยตรงแลว้ยงัเป็นการเพ่ิมค่าใช้จ่ายใน
การรักษาให้กบัผูป่้วย และโรงพยาบาล(14) จากรายงานของ
ศูนยเ์ฝ้าระวงัการด้ือยาตา้นจุลชีพแห่งชาติ พบการติดเช้ือ
ด้ือยาจ านวน 87,751 คร้ัง และในจ านวนน้ีมีผู ้เสียชีวิต 
38,481 คน ระยะเวลาการเขา้รับการรักษาในโรงพยาบาล
เพ่ิมขึ้นเฉล่ีย 46 วนั ค่าใชจ้่ายเก่ียวกบัยาตา้นจุลชีพเพ่ิมขึ้น
ประมาณ 6 พนัลา้นบาท(15)  

ดังนั้นการระบุผูป่้วยท่ีมีความเส่ียงต่อการติดเช้ือ 
ด้ือยาหลายขนานก่อนตรวจพบการติดเช้ือถือเป็นส่ิงส าคญั 
เน่ืองจากช่วยป้องกันการแพร่กระจายเช้ือ บรรเทาภาวะ
วิกฤต ป้องกนัภาวะแทรกซอ้น ฟ้ืนฟูสภาพ ส่งเสริมสุขภาพ 
และวางแผนการจ าหน่ายอย่างถูกต้องและรวดเร็ว ท าให้
ผูป่้วยมีโอกาสหายขาดจากโรคและลดภาวะแทรกซ้อน 
การศึกษาน้ีจึงน าเสนอท่ีจะพฒันาแบบจ าลองการเรียนรู้
ของเคร่ือง eXtreme Gradient Boosting (XGBoost)  
เพ่ือจ าแนกผูป่้วยกลุ่มเส่ียงต่อการติดเช้ือแบคทีเรียแกรมลบ
ท่ีด้ือยาหลายขนานในโรงพยาบาลระดบัชุมชน เน่ืองจาก 
XGBoost เป็นอลักอริทึมท่ีมีประสิทธิภาพสูงและยงัจดัการ
กับข้อมูลท่ีมีความซับซ้อนได้ดีอีกด้วย  ซ่ึง เหมาะสม
ส าหรับการน ามาประยุกต์การจ าแนกผูป่้วยท่ีติดเช้ือด้ือยา
หลายขนานในโรงพยาบาล(16-19) 

วัตถุประสงค์ 
เพ่ือพยากรณ์การติดเช้ือด้ือยาหลายขนานส าหรับ

แบคทีเรียแกรมลบ (MDR-GNB) จากส่ิงส่งตรวจโลหิต
โดยใชอ้ลักอริทึม eXtreme Gradient Boosting 

วัสดุและวิธีการศึกษา 
ก า ร ศึ ก ษ า น้ี เ ป็ น ก า ร เ ก็ บ ข้ อ มู ล ย้ อ นห ลั ง 

(Retrospective study) ในระบบ HOSxP โรงพยาบาล
สมเด็จพระยพุราชธาตุพนม จงัหวดันครพนม  

ประชากรท่ีศึกษา คือ ผู ้ป่วยท่ีเข้ารับการรักษา 
ในแผนกผูป่้วยในและผูป่้วยนอกระหว่างเดือนมกราคม 
พ.ศ. 2559 ถึง ธันวาคม พ.ศ. 2563 มีรายงานการเพาะเช้ือ
จุลชีพ 4,480 ไอโซเลทในผูป่้วยของโรงพยาบาลซ่ึงเป็น
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สถานท่ีวิจัย เม่ือตัดไอโซเลทท่ีมีข้อมูลซ ้ าและพบเป็น 
เช้ือเดิมภายใน 1 เดือน เหลือ 1,860 ไอโซเลท เน่ืองจาก
การศึกษาน้ีวิเคราะห์เฉพาะข้อมูลการเพาะเช้ือจากส่ิง 
ส่งตรวจท่ีเป็นโลหิตและเช้ือแบคทีเรียแกรมลบ (GNB) 
โดยมีเกณฑ์การคดัเขา้ (Inclusion criteria) ไดแ้ก่ ผูป่้วยท่ีมี
ข้อมูลครบถ้วนทั้งข้อมูลผลการเพาะเช้ือแบคทีเรียและ
ทดสอบความไวต่อยาส าหรับส่ิงส่งตรวจท่ีเป็นโลหิต 
ผูป่้วยท่ีเข้านอนโรงพยาบาลนานกว่า 24 ชั่วโมง โดยใน
บันทึกข้อมูลการด้ือยาเป็นผลรายงานคร้ังแรกของผูป่้วย 
และเกณฑ์การคัดออก (Exclusion criteria) ข้อมูลส่ิง 
ส่งตรวจท่ีเป็นขอ้มูลซ ้ า และขอ้มูลผลการเพาะเช้ือท่ีพบว่า
เป็นของผูป่้วยรายเดิมท่ีมีผลรายงานเป็นเช้ือเดิมซ ้ าภายใน 
1 เดือน ขอ้มูลคร้ังท่ี 2 จะถูกคดัออก โดยตวัอย่างสุดท้าย 
มีจ านวนทั้ งส้ิน 624 ตัวอย่าง ทั้ งน้ีเพราะโลหิตเป็นส่ิง 
ส่งตรวจท่ีแสดงการติดเ ช้ือทุกระบบในร่างกายและ 
การติดเช้ือในกระแสโลหิตเป็นสาเหตุการตายล าดับท่ี 3 
ของโรงพยาบาลซ่ึงเป็นสถานท่ีวิจยั  

กลุ่มตัวอย่างท่ีใช้ในการศึกษาคร้ังน้ีถูกค านวณ
ขนาด โดยก าหนดอตัราส่วนระหว่างกลุ่มศึกษา (case) และ
กลุ่มควบคุม (control) เท่ากบั 1:2 และใชต้วัแปรท่ีตอ้งการ
ศึกษา คือ การสัมผสัยาต้านจุลชีพมาก่อนหน้าในช่วง 90 
วนัท่ีผา่นมา โดยมีขอ้มูลพ้ืนฐานดงัน้ี: 

P1: สัดส่วนของกลุ่มศึกษา (case) ท่ีสัมผสัยาตา้น
จุลชีพในช่วง 90 วนั มีค่าเท่ากบั 0.62 

P2: สัดส่วนของกลุ่มควบคุม (control) ท่ีสัมผสัยา
ตา้นจุลชีพในช่วง 90 วนั มีค่าเท่ากบั 0.38 

N1: จ านวนตวัอยา่งขั้นต ่าในกลุ่มศึกษา เท่ากบั 98 คน 
N2: จ านวนตัวอย่างขั้นต ่าในกลุ่มควบคุม เท่ากบั 

196 คน 
จากอตัราส่วนท่ีก าหนดไว ้(case : control = 1 : 2) 

ขนาดตวัอย่างขั้นต ่าท่ีก าหนดจึงประกอบดว้ย กลุ่มศึกษา
จ านวนอยา่งนอ้ย 98 คน และกลุ่มควบคุมอยา่งนอ้ย 196 คน 

ในกระบวนการคัดเลือกประชากรในการศึกษา 
กลุ่มศึกษา (case) ประกอบดว้ยผูป่้วยท่ีมีผลเพาะเช้ือจาก
แบคทีเรียแกรมลบท่ีด้ือยาหลายขนาน มีจ านวน 192 คน 
และกลุ่มควบคุม (control) ประกอบดว้ยผูป่้วยท่ีมีผลเพาะ
เช้ือจากแบคทีเรียแกรมลบท่ีไม่ด้ือยาหลายขนาน มีจ านวน 
432 คน 

เม่ือค านวณอัตราส่วน N1:N2 พบว่าเท่ากับ 1:2 
หรือ 192:384 ซ่ึงใกลเ้คียงกบัอตัราส่วนท่ีก าหนดไว ้ผูวิ้จยั
จึงใช้ข้อมูลจากผู ้ป่วยทั้ งหมดในกลุ่มศึกษาและกลุ่ม
ควบคุมตามจ านวนดังกล่าว รวมตัวอย่างทั้งส้ิน 624 คน 
ในการศึกษา 

ข้อมูลผลเพาะเช้ือของทุกส่ิงส่งตรวจและข้อมูล
ของผูป่้วยอยูใ่นฐานขอ้มูล MLAB (version 5.58.22.02.28) 
ท่ีมีการตรวจสอบระบบเป็นประจ าทุกปี ขอ้มูลผลเพาะเช้ือ
ประกอบด้วย วันท่ีส่งตรวจ หมายเลขตรวจวิเคราะห์ 
หมาย เลขประจ าตัวผู ้ป่ วย  ช่ือ -นามสกุล  อายุ  เพศ  
ช่ือโรงพยาบาลท่ีส่งตรวจ ประเภทส่ิงส่งตรวจ เช้ือก่อโรค
ท่ีตรวจพบ ผลทดสอบความไวต่อยาปฏิชีวนะท่ีมีการแปล
ผลตาม CLSI ท่ีรายงานผลเป็น susceptible, intermediate 
และ resistance ผลการตรวจวิเคราะห์ท่ีได้รับจะถูก
ตรวจสอบกบัขอ้มูลส่ิงส่งตรวจท่ีไดล้งทะเบียนไวใ้นระบบ 
Hospital Information System (HIS) ในโปรแกรม BMS-
HOSxP XE เวอร์ชัน่ 23 พฤษภาคม 2567โดยตรวจสอบใน
ประเด็นวนัท่ีส่งตรวจ หมายเลขประจ าตวัผูป่้วย ช่ือ-สกุล 
อายุ เพศ ส่ิงส่งตรวจ และช่ือโรงพยาบาล เพ่ือให้มัน่ใจว่า
เป็นขอ้มูลของผูป่้วยจากโรงพยาบาลท่ีเป็นสถานท่ีวิจยัจริง
ข้อมูลปริมาณการใช้ยาปฏิชีวนะในการวิจัยเป็นยาท่ีใช้
รักษาโรคติดเช้ือในระหว่างวนัท่ี 1 มกราคม พ.ศ. 2559 - 31 
มกราคม พ.ศ. 2563 ท่ีไดจ้ากโปรแกรม BMS-HOSxP XE 

การคดัเลือกปัจจยัเส่ียงส าหรับการสร้างแบบจ าลอง
ในงานวิจัยน้ีประกอบด้วย 2  ส่วน ซ่ึงแยกกันส าหรับ
แบบจ าลอง Logistic Regression และแบบจ าลอง XGBoost 
ดงัน้ี  

ส่วนแรกแบบจ าลองสถิติ Logistic Regression 
ปัจจัยเส่ียงท่ีใช้สร้างแบบจ าลองจะคดัเลือกมาจากปัจจยั
เส่ียงท่ีมีสหสัมพนัธ์กับการติดเช้ือ MDR-GNB ท่ีระดับ
นัยส าคัญน้อยกว่า 0 .01  เพื่อคัด เ ลือกปัจจัย เ ส่ียงท่ีมี
ผลกระทบต่อการติดเช้ือ MDR-GNB อย่างชดัเจน จากนั้น
น าปัจจยัเหล่าน้ีมาสร้างแบบจ าลองต่อไป 

แบบจ าลอง Logistic Regression เป็นแบบจ าลอง
ทางสถิติท่ีหาความสัมพนัธ์ระหว่างตัวแปรอิสระกับตัว
แปรตามท่ีเป็นไปได้ 2  เหตุการณ์ โดยในการศึกษาน้ี
ก าหนดให้ 0 เท่ากับผูป่้วยท่ีไม่พบการติดเช้ือแบคทีเรีย 
แกรมลบท่ีด้ือยาหลายขนาน และ 1 เท่ากบัผูป่้วยท่ีตรวจสอบ
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การติดเช้ือแบคทีเรียแกรมลบท่ีด้ือยาหลายขนาน โดย
สามารถเขียนฟังกช์นัความน่าจะเป็นของการเกิดเหตุการณ์
หรือการติดเช้ือด้ือยา P(event) ไดด้งัสมการท่ี (1) 

P(event)= 
1

1+e-X (1) 

ส าหรับความน่าจะเป็นของการไม่ติดเช้ือด้ือยาหลายขนาน 
P(no event) จะสามารถเขียนสมการความน่าจะเป็นไดด้งั
สมการท่ี (2) 

P(no event)=1- 
1

1+e-X (2) 

ถา้ชุดขอ้มูลมีตวัแปรอิสระ n ตวั เม่ือ X เป็นผลรวมเชิงเส้น
ของตวัแปรต่าง ๆ ไดต้ามสมการท่ี (3) 

X=b0+b1x1+b1x1+…+bnxn (3) 

เม่ือ x คือ ตวัแปรอิสระทั้งหมด n ตวัแปร 
 b คือ สัมประสิทธ์ิส าหรับแต่ละตวัแปร 

แปลงสมการให้อยู่ในรูปแบบของสมการเชิงเส้น 
ซ่ึงเรียกว่า logit transformation จะได้ log of odds หรือ 
logit เพื่อค านวณหาค่าสัมประสิทธ์ิ bi ส าหรับแต่ละตวัแปร 
ดว้ยสมการท่ี (4) 

ln [
P(event)

P(no event)
] = log (odds) =x=b0+b1x1+b2x2+… + bnxn (4) 

ส่วนท่ีสองอลักอริทึม XGBoost กระบวนการสร้าง
แบบจ าลองเป็นไปตามรูปท่ี 1 ถูกน ามาใช้ในการจ าแนก
ผูป่้วยท่ีมีการติดเช้ือ MDR-GNB โดย XGBoost ไม่ใช้
ปัจจยัเส่ียงท่ีคดัเลือกจากแบบจ าลอง Logistic Regression 
แต่ประยุกต์ใช้เทคนิคการคัดเลือกปัจจัยเส่ียง (Feature 
Selection) ดว้ยวิธี Sequential Forward Selection (SFS) 
เป็นเทคนิคท่ีใช้ในการเลือกตัวแปรส าคญัจากชุดข้อมูล 
โดยเร่ิมจากตวัแปรหน่ึงตวัแลว้เพ่ิมตวัแปรอ่ืน ๆ ทีละตวั
จนกว่าจะไดชุ้ดตวัแปรท่ีให้ผลลพัธ์ดีท่ีสุดในการพยากรณ์
ซ่ึงมีประสิทธิภาพในการเลือกตวัแปรส าคญั เพื่อลดความ
ซับซ้อนและเ พ่ิมความแม่นย  าในการจ าแนกผู ้ป่วย 
นอกจากน้ี ไดน้ าอลักอริทึม Adaptive Synthetic Sampling 
(ADASYN) มาใช้ในการเ พ่ิมจ านวนตัวอย่างข้อ มูล 
เพื่อแกปั้ญหาความไม่สมดุลของขอ้มูลระหว่างกลุ่มผูป่้วย

ท่ีไม่มีการติดเช้ือ (Majority Class) และกลุ่มผูป่้วยท่ีติดเช้ือ 
(Minority Class) โดยอัลกอริทึมจะสังเคราะห์ตัวอย่าง
ขอ้มูลใหม่ในกลุ่ม Minority Class ตามความหนาแน่นของ
ข้อมูลในพ้ืนท่ีใกล้เคียง ท าให้ได้ชุดข้อมูลท่ีสมดุลมาก
ย่ิงขึ้น(20) เพื่อให้ผลการจ าแนกดว้ย XGBoost ไม่เอนเอียง
ไปทางกลุ่มข้อมูลท่ีมีจ านวนมากกว่า ทั้ งน้ี เ พ่ือพัฒนา
เคร่ืองมือช่วยตดัสินใจทางคลินิกท่ีน่าเช่ือถือ 

 
รูปท่ี 1 กระบวนการสร้างแบบจ าลอง XGBoost 

เน่ืองจากการศึกษาในคร้ังน้ีด าเนินการบนชุดขอ้มูล
ขนาดเล็ก จึงใช้วิธี Stratified K-Fold cross-validator ในการ
การทดสอบความตรง (Internal validation) ของแบบจ าลอง(21) 
เน่ืองจากวิธีการน้ีจะท าการรักษาสัดส่วนร้อยละของตวัอยา่ง 
ในแต่ละคลาสส าหรับแต่ละชุดขอ้มูลย่อย ๆ (Folds) จากนั้น
ท าการเฉล่ียผลลพัธ์ของประสิทธิภาพของแบบจ าลอง  

การอ ธิบายแบบจ าลอง ใช้  SHapley Additive 
exPlanations (SHAP) เพื่ออธิบายการท างานของแบบจ าลอง 
XGBoost และระบุความส าคญัของปัจจัยต่างๆ ท่ีมีผลต่อ
การพยากรณ์  วิ ธีการน้ี ช่วยเ พ่ิมความน่าเ ช่ือถือของ
แบบจ าลองในการคดัแยกผูป่้วยท่ีติดเช้ือ MDR-GNB 
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การพิทกัษสิ์ทธ์ิกลุ่มตวัอย่าง การศึกษาวิจยัในคร้ังน้ี
ไดผ้่านการรับรองจากคณะกรรมการจริยธรรมวิจัยมนุษย ์
มหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร์ หมายเลขการรับรอง เลขท่ี 
KUREC-HSR67/012 วนัท่ีอนุมติั 7 พฤษภาคม พ.ศ. 2567 

ผลการศึกษา 
ผลการเพาะเช้ือพบ GNB จ านวน 624 ตัวอย่าง 

พบว่าเป็น GNB ท่ีไม่ด้ือยาจ านวน 432 ตัวอย่าง คิดเป็น 
ร้อยละ 69.23 และ GNB ท่ี ด้ือยาจ านวน 192 ตัวอย่าง  
คิดเป็นร้อยละ 30.77 โดยก าหนดให้กลุ่มท่ีไม่มีการด้ือยา
เป็นกลุ่มควบคุม 

ผูป่้วยท่ีมีผลเพาะเช้ือพบ MDR-GNB ส่วนใหญ่เป็น
ผู ้มีอายุมากกว่า 70  ปี คิดเป็นร้อยละ 38  รองลงมาคือ  
อายุ 50 - 59 ปี คิดเป็นร้อยละ 22.4 ผูป่้วยส่วนใหญ่ท่ีมี 
การติดเช้ือ MDR-GNB เป็นเพศหญิง จ านวน 107 ราย  
คิดเป็นร้อยละ 55.70 มีค่ามธัยฐานของค่าอายุเท่ากบั 65 ปี 
(S.D. = 18.42)  

การศึกษาน้ีได้คัดเลือกชนิดของแบคทีเรียท่ีเป็น 
ตัวก่อโรค ผลการเพาะเช้ือจากส่ิงส่งตรวจพบ Escherichia 
coli (E. coli)121 ตวัอย่าง คิดเป็นร้อยละ 63.02, Klebsiella 
pneumoniae (K. pneumoniae) 22 ตวัอย่าง คิดเป็นร้อยละ 
11.46, Burkholderia pseudomallei (B. pseudomallei)  
12  ตัวอย่าง คิดเป็นร้อยละ 6 .25  และ Acinetobacter 
baumannii 4 ตวัอยา่ง คิดเป็นร้อยละ 2.08 

ผู ้ป่วยส่วนใหญ่ท่ีติดเช้ือ MDR-GNB เป็นการ 
ติดเช้ือจากชุมชน (Community-acquired) จ านวน 183 คน  
คิดเป็นร้อยละ 95.31 ในจ านวนน้ี มีผูป่้วยบางส่วนท่ีเคย 
เขา้รักษาตวัในโรงพยาบาลภายใน 90 วนัท่ีผ่านมา จ านวน  
63 คน คิดเป็นร้อยละ 32.81 และผูป่้วยท่ีไม่เคยได้รับยา
ปฏิชีวนะภายใน 90 วนัท่ีผ่านมา มีจ านวน 178 คน คิดเป็น
ร้อยละ 92.70 หอผูป่้วยท่ีมีผูติ้ดเช้ือมากท่ีสุด คือ หอผูป่้วย
หญิง จ านวน 84 คน คิดเป็นร้อยละ 43.80 

ตารางท่ี 1 ขอ้มูลทัว่ไปของผูป่้วยท่ีมีผลการเพาะเช้ือจากส่ิงตรวจท่ีเป็นโลหิตพบแบคทีเรียแกรมลบ 

 การดื้อยาหลายขนาน  การดื้อยาหลายขนาน 

ลักษณะ ไม่พบการติด
เช้ือดื้อยาหลาย
ขนาน (ร้อยละ) 

พบการตดิเช้ือ
ด้ือยาหลาย

ขนาน (ร้อยละ) 

ลักษณะ ไม่พบการติด
เช้ือดื้อยาหลาย
ขนาน (ร้อยละ) 

พบการตดิเช้ือ
ด้ือยาหลาย

ขนาน (ร้อยละ) 

N 432 (69.20) 192 (30.80) เพศ   
อายุ, ปี   หญิง 218 (50.50) 107 (55.70) 
0 - 49 120 (27.80) 40 (20.80) ชาย 214 (49.50) 85 (44.30) 
50 - 59 92 (21.30) 43 (22.40) การสูบบุหร่ี   
60 - 69 90 (20.80) 36 (18.80) ไม่สูบ 319 (73.80) 119 (62.0) 
≥70 130 (30.10) 73 (38.00) สูบ 113 (26.20) 73 (38.0) 
อาชีพ   การด่ืมสุรา   
เกษตรกร 241 (55.80) 105 (54.70) ไม่ด่ืม 259 (60.00) 102 (53.10) 
ว่างงาน 123 (28.50) 54 (28.10) ด่ืม 173 (40.00) 90 (46.90) 
ลูกจา้ง 42 (9.70) 18 (9.40) ประวัติเจ็บป่วยในอดีต   
คา้ขาย 11 (2.50) 4 (2.10) วณัโรค (TB) 5 (1.16) 7 (3.65) 
ขา้ราชการ 10 (2.30) 9 (4.70) ปัจจัยด้านการใช้ยา   
นกับวช 5 (1.20) 2 (1.00) ประวติัการใชย้าปฏิชีวนะ

ในช่วง 90 วนัท่ีผา่นมา 
16 (22.22) 14(22.95) 
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ตารางท่ี 1 ขอ้มูลทัว่ไปของผูป่้วยท่ีมีผลการเพาะเช้ือจากส่ิงตรวจท่ีเป็นโลหิตพบแบคทีเรียแกรมลบ (ต่อ) 

 การดื้อยาหลายขนาน  การดื้อยาหลายขนาน 
ลักษณะ ไม่พบการติด

เช้ือดื้อยาหลาย
ขนาน (ร้อยละ) 

พบการตดิเช้ือ
ด้ือยาหลาย

ขนาน (ร้อยละ) 

ลักษณะ ไม่พบการติด
เช้ือดื้อยาหลาย
ขนาน (ร้อยละ) 

พบการตดิเช้ือ
ด้ือยาหลาย

ขนาน (ร้อยละ) 
โรคประจ าตัว   ประวติัการใชย้าปฏิชีวนะ 

ท่ีไม่เหมาะสมในช่วง 90 
วนัท่ีผา่นมา 

12 (16.67) 11 (18.03) 

โรคเบาหวาน 
(DM) 

89 (47.09) 43 (48.86) ประวติัการใชส้เตียรอยด์
ในช่วง 90 วนัท่ีผา่นมา 

44 (61.11) 36 (59.02) 

ภาวะความดนั
โลหิตสูง (HT) 

63 (33.33) 31 (35.23) ปัจจัยก่อโรค   

โรคไตวายเร้ือรัง 
(CKD) 

14 (7.41) 6 (6.82) Escherichia coli 143 (46.28) 121 (64.71) 

โรคปอดอุดกั้น
เร้ือรัง (COPD) 

14 (7.41) 2 (2.27) Burkholderia pseudomallei 89 (28.80) 12 (6.42) 

โรคหลอดเลือด
สมอง (CVA) 

6 (3.17) 2 (2.27) Klebsiella pneumoniae 56 (18.12) 22 (11.76) 

โรคเอดส์ (HIV) 3 (1.59) 4 (4.55) Acinetobacter baumannii 18 (5.83) 4 (2.14) 
ต าแหน่งที่พบการ
ติดเช้ือ 

  Extended spectrum beta-
lactamase (ESBL)-
producing 
Enterobacteriaceae 

3 (0.97) 28 (14.97) 

ระบบทางเดิน
ปัสสาวะ 

57 (17.50) 48 (31.40) แหล่งที่พบการติดเช้ือ   

ระบบทางเดิน
หายใจ 

70 (21.50) 28 (18.30) การติดเช้ือในชุมชน 423 (97.92) 183 (95.31) 

บาดแผล 12 (3.70) 9 (5.90) ประวัติการรักษาใน
โรงพยาบาลในช่วง 90 วันที่
ผ่านมา 

103 (23.84) 63 (32.81) 

โลหิต 187 (57.40) 68 (44.40) การใช้เคร่ืองมือหรือ
อุปกรณ์ทางการแพทย์
ในช่วง 90 วันที่ผ่านมา 

  

ระยะเวลารักษาตัว 
ในโรงพยาบาล 

  เฮพารินลอ็ค (Heparin lock) 92 (49.20) 48 (40.68) 

1 - 3 วนั 132 (30.60) 59 (30.70)   สายสวนปัสสาวะ 
(Urinary catheter หรือ 
Foley catheter) 

60 (32.09) 40 (33.90) 
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ตารางท่ี 1 ขอ้มูลทัว่ไปของผูป่้วยท่ีมีผลการเพาะเช้ือจากส่ิงตรวจท่ีเป็นโลหิตพบแบคทีเรียแกรมลบ (ต่อ) 

 การดื้อยาหลายขนาน  การดื้อยาหลายขนาน 
ลักษณะ ไม่พบการติด

เช้ือดื้อยาหลาย
ขนาน (ร้อยละ) 

พบการตดิเช้ือ
ด้ือยาหลาย

ขนาน (ร้อยละ) 

ลักษณะ ไม่พบการติด
เช้ือดื้อยาหลาย
ขนาน (ร้อยละ) 

พบการตดิเช้ือ
ด้ือยาหลาย

ขนาน (ร้อยละ) 
4 - 7 วนั 141 (32.60) 50 (26.00)   ท่อสายยางผา่นระหว่างรู

จมูกลงไปยงักระเพาะ
อาหาร (Nasogastric tube) 

14 (7.49) 6 (5.08) 

8 - 14 วนั 91 (21.10) 44 (22.90) สายดูดเสมหะ (Suction 
tube) 

3 (1.60) 7 (5.93) 

>14 วนั 68 (15.70) 39 (20.30) ท่อช่วยหายใจ 
(Endotracheal tube) 

18 (9.62) 17 (14.41) 

หอผู้ป่วย      
หอผูป่้วยหญิง 157 (36.30) 84 (43.80)    
หอผูป่้วยชาย 154 (35.60) 73 (38.00)    
หอผูป่้วยพิเศษ 67 (15.50) 24 (12.50)    
หอผูป่้วยเด็ก 30 (6.90) 4 (2.10)    
หอผูป่้วยหนกั 24 (5.60) 7 (3.60)    

 

จากตารางท่ี 1 สามารถหาสหสัมพนัธ์แบบเพียร์สัน
เพื่ออธิบายความสัมพนัธ์ระหว่างตัวแปรในชุดขอ้มูลได้ 
จากนั้นสร้างแผนภูมิความร้อน (heatmap) ตามรูปท่ี 2 หาก
ค่าความสัมพนัธ์ (correlation values) มีค่าเขา้ใกล ้1 (สีแดง) 

หมายความว่าตัวแปรทั้งสองมีค่าสัมพนัธ์ไปในทิศทาง 
ท่ีเพ่ิมขึ้น แต่ถ้าหากเข้าใกล้ -1 (สีน ้ าเงิน) หมายความว่า 
ตวัแปรทั้งมีความสัมพนัธ์กนัในเชิงลดลง ซ่ึงโดยภาพรวม
ในชุดขอ้มูลมีความสัมพนัธ์กนัค่อนขา้งนอ้ย 

 
รูปท่ี 2 แผนภูมิความร้อนแสดงสหสัมพนัธ์ระหว่างตวัแปรในชุดขอ้มูล 
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ปัจจัยเส่ียงส าหรับการติดเช้ือ MDR-GNB การ
วิเคราะห์ดว้ย Univariate logistic regression พบปัจจยัท่ีมี
ความสัมพนัธ์กบัการติดเช้ือ MDR-GNB ดงัน้ี 

ผูป่้วยท่ีมีประวติัการสูบบุหร่ี (OR = 1.73, 95% CI: 
1.20 - 2.48, p-value < 0.01) มีโอกาสเส่ียงท่ีจะติดเช้ือด้ือยา
เพ่ิมขึ้น ผูท่ี้มีประวติัการเป็นวณัโรค (OR = 3.23, 95% CI: 
1.01 - 10.31, p-value < 0.05) ก็มีความเส่ียงเพ่ิมขึ้นเช่นกนั 
นอกจากน้ี การติดเช้ือท่ีระบบทางเดินปัสสาวะ (OR = 2.19, 
95% CI: 1.42 - 3.36, p-value < 0.001) และการใช้ยา 
สเตียรอยด์ในช่วง 90 วนัท่ีผ่านมา (OR = 2.03, 95% CI: 
1.26 - 3.28, p-value < 0.01) เป็นปัจจยัเส่ียงท่ีส าคญั 

การเขา้รักษาในโรงพยาบาลในระยะเวลา 90 วนัท่ี
ผ่านมา (OR = 1.55, 95% CI: 1.07 - 2.26, p-value < 0.05) 
ก็เป็นอีกปัจจยัหน่ึงท่ีมีความสัมพนัธ์กบัการติดเช้ือ MDR-
GNB นอกจากน้ี ผูป่้วยท่ีมีประวติัการใช ้Urinary catheter 
(OR = 1.63, 95% CI: 1.04 - 2.53, p-value < 0.05) การใช้ 
Endotracheal tube (OR  = 2.23, 95% CI: 1.12 - 4.43,  
p-value < 0.05) และ Suction tube (OR = 5.41, 95% CI: 
1.38 - 21.15, p-value < 0.05) ยงัเป็นกลุ่มท่ีมีความเส่ียงสูง
ต่อการติดเช้ือ 

ส าหรับปัจจยัเส่ียงท่ีเก่ียวขอ้งกบัตวัก่อโรค พบว่า 
E. coli (OR = 3.44, 95% CI: 2.41 - 4.91, p-value < 0.001) 
และ Enterobacteriaceae ท่ีผลิต ESBL (OR = 24.41, 95% 
CI: 7.32 - 81.39, p-value < 0.001) มีความสัมพนัธ์กับ 
การติดเช้ือ MDR-GNB อยา่งมีนยัส าคญั 

การวิเคราะห์ Multivariate logistic regression ดว้ย
เทคนิค forward stepwise สามารถคดัเลือกปัจจยัท่ีมีความ
เก่ียวข้องกับการติดเช้ือด้ือยาหลายขนานได้ 2 ปัจจัยท่ีมี

ความเ ก่ียวข้องอย่างมีนัยส าคัญ นั่นคือ  การติดเ ช้ือ 
Enterobacteriaceae ท่ีผลิต ESBL (OR = 19.88, 95% CI: 
5.70 - 69.27, p-value < 0.001) และการติดเช้ือ E. coli (OR 
= 3.13, 95% CI: 2.17 - 4.53, p-value < 0.001)  

การวิเคราะห์ดว้ย Logistic regression พบว่าปัจจยั
เ ส่ียงทั้ งหมดเ ป็นปัจจัย ท่ี ก่อโรค  ซ่ึงอาจท าให้การ 
คัดแยกผู ้ป่วยเกิดความล่าช้า และส่งผลให้ไม่สามารถ
ควบคุมการแพร่ระบาดของเช้ือ MDR-GNB ได้อย่างมี
ประสิทธิภาพ นอกจากน้ียงัมีค่าใช้จ่ายสูงในการส่งตรวจ
ส่ิงส่งตรวจ 

การใช้อลักอริทึม XGBoost ในการจ าแนกผูป่้วย 
ท่ีมีความเส่ียงต่อการติดเช้ือ MDR-GNB ไดน้ าอลักอริทึม 
Sequential Forward Selection (SFS) มาช่วยคดัเลือกปัจจยั
เส่ียงท่ีส่งผลต่อการพยากรณ์  

นอกจากน้ี ได้มีการตรวจสอบและแก้ไขปัญหา
ความไม่สมดุลของขอ้มูล (Class Imbalance) ระหว่างกลุ่ม
ผูป่้วยท่ีมีการติดเช้ือ MDR-GNB และกลุ่มผูป่้วยท่ีไม่มีการ
ติดเช้ือ ซ่ึงเป็นปัญหาท่ีพบได้บ่อยในการวิเคราะห์ขอ้มูล
ทางการแพทย์ โดยพบว่าอัตราส่วนความไม่สมดุลของ
ขอ้มูล (Imbalance Ratio, IR) ในชุดขอ้มูลท่ีใชใ้นการศึกษา
น้ีมีค่าเท่ากบั 2.30 เท่า หมายความว่า จ านวนผูป่้วยในกลุ่ม
ท่ีไม่มีการติดเช้ือมีมากกว่ากลุ่มท่ีมีการติดเช้ือ MDR-GNB 
ประมาณ 2.30 เท่า  

เ พ่ื อ แก้ไ ข ปัญหา น้ี  ได้ มี ก า ร ใช้อัล กอ ริ ทึ ม 

ADASYN ในการปรับปรุงความไม่สมดุลของขอ้มูล โดย

สามารถลด Imbalance Ratio ลงเหลือเท่ากับ 1 ท าให้

จ านวนผูป่้วยในทั้งสองกลุ่มมีความสมดุลกนั (ตารางท่ี 2)  

ตารางท่ี 2 เปรียบเทียบการกระจายขอ้มูลก่อนและหลงัการใชง้าน ADASYN 

ขั้นตอน Non-MDR-GNB MDR-GNB IR 
Original 345 154 2.30 

ADASYN 345 343 1.01 

หลังจากการปรับความสมดุลของชุดข้อมูลด้วย 

ADASYN แลว้ ไดมี้การน าชุดขอ้มูลท่ีปรับปรุงแลว้ไปใช้

ในการสร้างแบบจ าลอง XGBoost จากผลการจ าแนกผูป่้วย

ท่ีติดเช้ือ MDR-GNB แสดงให้เห็นว่าแบบจ าลอง XGBoost 

ท่ีผ่านการใช้อัลกอริทึม SFS และ ADASYN สามารถ

ปรับปรุงประสิทธิภาพในการคัดกรองผูป่้วยท่ีมีติดเช้ือ 
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MDR-GNB ได้อย่างมีประสิทธิภาพ (ตารางท่ี 3) และ 

เม่ือเปรียบเทียบประสิทธิภาพกับแบบจ าลองทางสถิติ 

สามารถแสดงไดด้งัตารางท่ี 4 

  นอกจากน้ี ได้มีการวิเคราะห์ความส าคัญของ

ปัจจยัต่าง ๆ ท่ีส่งผลต่อการพยากรณ์การติดเช้ือ MDR-GNB 

โดยใชค้่า SHAP ซ่ึงพบว่า ปัจจยัเส่ียงท่ีส าคญั 5 อนัดบัแรก 

เป็นปัจจยัเส่ียงต่อการติดเช้ือ MDR-GNB ไดแ้ก่ การใส่สาย

สวนปัสสาวะ มีประวติัการใชย้าสเตียรอยด์ การใส่เฮพาริน

ล็อค มีประวติัการเป็นโรคเบาหวาน และมีประวติัการเป็น

โรคความดันโลหิตสูง (รูปท่ี 3) และขยายความผลลพัธ์ 

การพยากรณ์ ส าหรับแต่ละตวัอยา่ง (รูปที่ 4) 

 
รูปท่ี 3 ค่า SHAP ส าหรับความเส่ียงการติดเช้ือ MDR-GNB 

ของแบบจ าลอง XGBoost 

 
รูปท่ี  4 ค่า SHAP ส าหรับความเส่ียงการติดเช้ือ MDR-GNB ของแบบจ าลอง Logistic regression 

 

รูปท่ี 5 กราฟ SHAP เพ่ือขยายความผลการพยากรณ์ของตวัอยา่งท่ีผูไ้ม่พบติดเช้ือ MDR-GNB (A) และผูป่้วยท่ีพบการติดเช้ือ MDR-GNB (B) 

ตารางท่ี 3 ร้อยละของประสิทธิภาพของแบบจ าลอง XGBoost  

ขั้นตอน Sen (ร้อยละ) Spec (ร้อยละ) Acc (ร้อยละ) AUC (ร้อยละ) 
Original 38 70 60 54 
SFS + ADASYN 71 61 64 66 

หมายเหตุ Sen, Sensitivity; Spec, Specificity; Acc, Accuracy 
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ตารางท่ี 4 เปรียบเทียบร้อยละของประสิทธิภาพ XGBoost และ Multivariate logistic regression (MLR) 

อัลกอริทมึ Sen (ร้อยละ) Spec (ร้อยละ) Acc (ร้อยละ) AUC (ร้อยละ) 
MLR 16 100 74 66 
XGBoost 71 61 64 66 

หมายเหตุ Sen, Sensitivity; Spec, Specificity; Acc, Accuracy 

จากผลลพัธ์ท่ีแสดงใน 

 

ตารางท่ี  แสดงให้ เ ห็นว่าการใช้อัลกอริ ทึม 

XGBoost ส าหรับการพยากรณ์ผูป่้วยท่ีคาดว่ามีการติดเช้ือ 

MDR-GNB โดยใชปั้จจยัพ้ืนฐานของผูป่้วย ไดแ้ก่ เพศ โรค

ประจ าตัว ประวติัการใช้ยา ประวติัการติดเช้ือท่ีบริเวณ

ต่างๆ ประวติัหัตถการทางการแพทยส์ามารถให้ผลลพัธ์

การคดักรองผูป่้วยเทียบเท่ากบัการพยากรณ์ดว้ย MLR ท่ีใช้

ปัจจยัเส่ียงท่ีพบจากการวิเคราะห์ดว้ย Multivariate logistic 

regression ซ่ึงเป็นปัจจยัเส่ียงท่ีเป็นปัจจยัตวัก่อโรคทั้งหมด 

นั่นคือ การติด Enterobacteriaceae ท่ีผลิต ESBL และการ

ติดเช้ือ E. coli แต่การใช้การเรียนรู้ของเคร่ืองสามารถให้

ประสิทธิภาพทั้งค่าความไว (Sensitivity) ค่าความจ าเพาะ 

(Specificity) และค่า AUC สูงกว่าร้อยละ 60 นอกจากน้ี 

แบบจ าลอง XGBoost แสดงให้เห็นถึงประสิทธิภาพท่ี

สมดุล โดยค่าความไว (Sensitivity) และค่าความจ าเพาะ 

(Specificity) มีค่าใกล้เคียงกันอย่างมาก ทั้งน้ี XGBoost 

เป็นอลักอริทึมท่ีพฒันามาจากต้นไม้ตดัสินใจ (Decision 

Tree) โดยใช้กระบวนการเรียนรู้ข้อผิดพลาดจากต้นไม้

ตดัสินใจก่อนหนา้ และปรับปรุงแนวทางการตดัสินใจอยา่ง

ต่อเน่ือง ส่งผลให้แบบจ าลองมีความทนทานต่ออคติในชุด

ขอ้มูล (Data Bias) ไดดี้กว่าแบบจ าลอง Logistic Regression 

ซ่ึงมักมีข้อจ ากัดใน%กรณีท่ีขอ้มูลมีความซับซ้อนหรือมี

การกระจายตวัของขอ้มูลท่ีไม่สมดุล 

อภิปรายผลการวิจัย 
การศึกษาคร้ังน้ีศึกษาเป็นการศึกษาขอ้มูลยอ้นหลงั

ระหว่างวนัท่ี 1 มกราคม พ.ศ. 2559 ถึง 31 ธันวาคม พ.ศ. 
2563  ในโรงพยาบาลศูนย์ระดับ A ขนาด  120 เ ตียง 
ในโรงพยาบาลสมเด็จพระยุพราชธาตุพนมท่ีเป็นสถานท่ี  

ท าการศึกษาคร้ังน้ี พบอัตราการด้ือยาต้านจุลชีพหลาย
ขนานร้อยละ 30.77 ผูป่้วยส่วนใหญ่มีการติดเช้ือ MDR-
GNB มีอายุมากกว่า 70 ปี คิดเป็นร้อยละ 38 โดยค่าเฉล่ีย
อายุของกลุ่มผูป่้วยมีการติดเช้ือ MDR-GNB เท่ากบั 61 ปี 
ผลการ ศึกษาค ร้ั ง น้ีสอดคล้องกับการ ศึกษา (22 )  ใน
โรงพยาบาลสุราษฏร์ธานี พบว่าผูป่้วยท่ีมีอายมุากกว่า 60 ปี
ขึ้ นไป มีแนวโน้มท่ีจะเกิดอุบัติการณ์การติดเช้ือด้ือยา
มากกว่าผูป่้วยท่ีมีอายุน้อยกว่า 60 ปี คิดเป็นร้อยละ 42.55 
และการศึกษาของในโรงพยาบาลชัยภูมิ (14) พบว่าผูป่้วย 
ท่ีติดเช้ือ MDR-GNB เป็นผูมี้อายุมากกว่า 60 ปี คิดเป็น 
ร้อยละ 66.7 ซ่ึงต่างจากการศึกษาในโรงพยาบาลสุราษฎร์ธานี 
ท่ีผูป่้วยท่ีติดเช้ือ MDR-GNB ส่วนใหญ่อายนุอ้ยกว่า 60 ปี 

ส าหรับระดบัความชุกของเช้ือแบคทีเรียแกรมลบ 
ในโรงพยาบาลชุมชนท่ีเป็นสถานท่ีวิจยั พบว่าเช้ือ E. coli 
ท่ีด้ือยาร้อยละ 64.71 รองลงมาคือ K. pneumoniae ร้อยละ 
11.76 ซ่ึงสอดคล้องกับผลการศึกษาของ Ponyon et al.  
เช้ือท่ีพบมากท่ีสุดคือ E. coli ร้อยละ 34.85 ของไอโซเลท 
ท่ีพบ GNB) รองลงมาเป็น K. pneumoniae ร้อยละ 14.19 
และ B. pseudomallei ร้อยละ 3.19 ของไอโซเลทท่ีพบ 
GNB ตามล าดบั  

ปัจจยัท่ีใช้ส าหรับการสร้างแบบจ าลอง XGBoost 
ผ่านอลักอริทึม SFS สามารถแบ่งออกไดเ้ป็น 4 กลุ่ม ไดแ้ก่ 
1) หัตการทางการแพทย์ ประกอบด้วย การใส่สายสวน
ปัสสาวะ (FC) การใส่เฮพารินลอ็ค (HL) การใส่ท่อสายยาง
ผ่านระหว่างรูจมูกลงไปยงักระเพาะอาหาร (NG) สายดูด
เสมหะ (SUC) และการใส่ท่อช่วยหายใจ (ET) 2) ปัจจยัดา้น
การใช้ยา ประกอบดว้ย ประวติัการใช้ยาสเตียรอยด์ และ
ประวติัการใช้ยาปฏิชีวนะท่ีไม่เหมาะสม 3) ปัจจัยด้าน 
โรคประจ าตวั ประกอบดว้ย โรคเบาหวาน (DM) โรคความดนั
โลหิตสูง (HT) โรคไตเร้ือรัง (CKD) โรคปอดอุดกั้นเร้ือรัง 
(COPD) และโรคหลอดเลือดสมอง (CVA/Stroke )  
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4) ปัจจัยเก่ียวกับบริเวณท่ีพบการติดเช้ือ ประกอบด้วย 
การติดเช้ือระบบทางเดินหายใจและแผลติดเช้ือ    

ส าหรับผลการพยากรณ์ผู ้ป่วยท่ีคาดการณ์ว่า 
จะมีการติดเช้ือ MDR-GNB ส าหรับงานวิจยัน้ีเสนอท่ีจะใช้
การเ รียนรู้ของเคร่ืองแทนแบบจ าลองทางสถิติ ด้วย
อลักอริทึม XGBoost โดยแบบจ าลองมีประสิทธิภาพท่ีดี 
ด้วยค่า AUC เท่ากับ 0.66 ความแม่นย  าของแบบจ าลอง 
เท่ากบั 0.64 ส าหรับการศึกษาก่อนหนา้น้ีส าหรับการใชก้าร
เ รียนรู้ของเคร่ืองการพยากรณ์หรือคัดกรองผู ้ป่ วยท่ี
คาดการณ์ว่ามีการติดเช้ือ MDR-GNB ให้ประสิทธิภาพท่ี
แตกต่างกนัเลก็นอ้ย ค่า AUC อยูร่ะหว่าง 0.63 ถึง 0.76(23-27)  

การขยายความแบบจ าลองโดยใชอ้ลักอริทึม SHAP 
โดยใชค้่า SHAP และกราฟ SHAP เพื่อพิสูจน์ว่า XGBoost 
สามารถใช้ปัจจยัในการสร้างแบบจ าลองพยากรณ์การติด
เช้ือ MDR-GNB ไดโ้ดยมีการแสดงความส าคญัของปัจจยั
ต่าง ๆ และอธิบายภาพรวมของความส าคญัของปัจจยัท าให้
แพทย์เข้าใจได้ถึงตัวบ่งช้ีท่ีส าคัญท่ีเป็นพ้ืนฐานในการ
พยากรณ์การติดเช้ือด้ือยาหลายขนานท่ีเกิดขึ้น  

ผลการศึกษาน้ีเน้นย  ้าถึงความจ าเป็นในการควบคุม
ปัจจยัเส่ียงท่ีเก่ียวขอ้งกบัการติดเช้ือ MDR-GNB โดยเฉพาะ
ในผู ้ป่วยสูงอายุและผู ้ป่วยท่ีมีโรคประจ าตัว การใช้ยา
ปฏิชีวนะอย่างเหมาะสมและการลดการใช้หัตถการท่ีไม่
จ าเป็นเป็นประเด็นส าคญัท่ีจะช่วยลดอตัราการติดเช้ือด้ือยา 
นอกจากน้ี การใช้แบบจ าลอง XGBoost ในการคดักรอง
ผูป่้วยท่ีมีความเส่ียงต่อการติดเช้ือ MDR-GNB ยงัช่วยเพ่ิม
ประสิทธิภาพของการป้องกันและควบคุมการติดเช้ือใน
โรงพยาบาลและชุมชน  

จุดเด่นส าคัญของงานวิจัยน้ีคือการประยุกต์ใช้
เทคนิคการเรียนรู้ของเคร่ืองร่วมกบักระบวนการคดัเลือก
ฟีเจอร์หรือปัจจัยเส่ียง และการสังเคราะห์ข้อมูล (Data 
Augmentation) อย่างมีประสิทธิภาพ ผลการทดลอง
ช้ีให้เห็นว่า แบบจ าลองท่ีพฒันาขึ้นสามารถให้ผลลพัธ์ท่ีมี
ประสิทธิภาพสูงส าหรับการวิเคราะห์ขอ้มูลท่ีมีขนาดเล็ก 
อีกทั้ งยงัสามารถอธิบายกระบวนการตัดสินใจในการ
พยากรณ์ได้อย่างชัดเจน ซ่ึงถือเป็นข้อได้เปรียบเม่ือ
เปรียบเทียบกับงานวิจัยก่อนหน้า ท่ีแม้จะมีการรายงาน
ประสิทธิภาพของแบบจ าลอง แต่ยงัขาดการบูรณาการ

อลักอริทึมเพื่ออธิบายกระบวนการตดัสินใจของแบบจ าลอง
ท่ีสร้างขึ้นอยา่งชดัเจนและเป็นระบบ 

ข้อจ ากัดส าหรับการศึกษาน้ีคือเป็นการศึกษาการ
ติดเช้ือด้ือยาหลายขนานท่ีด าเนินการในศนูยก์ารแพทยเ์ดียว 
(Single-center) ในโรงพยาบาลระดับชุมชนและเป็น
การศึกษาแบบยอ้นหลงั ซ่ึงอาจท าให้ข้อมูลบางอย่างไม่
สมบูรณ์ นอกจากน้ี ขนาดขอ้มูลผูป่้วยค่อนขา้งเลก็ เม่ือแบ่ง
ขอ้มูลออกเป็นชุดขอ้มูลฝึกและชุดขอ้มูลทดสอบส่งผลให้
มีขนาด ท่ี เล็กลงอีก  การประเ มินแบบจ าลองใช้ค่ า  
AUC-ROC เพื่อวดัความแม่นย  าของแบบจ าลอง 
สรุป 

การศึกษาน้ีเป็นการศึกษาแบบยอ้นหลงั ระยะเวลา 
5 ปี เพื่อศึกษาปัจจยัเส่ียงและพยากรณ์ผูป่้วยท่ีคาดการณ์ว่า
มีการติดเช้ือ MDR-GNB เพื่อป้องกันและควบคุมการ 
แพร่ระบาดของเช้ือด้ือยาภายในโรงพยาบาลได้อย่างมี
ประสิทธิภาพ ซ่ึง เ ป็น เค ร่ืองมือท่ี ช่วยบุคลากรทาง
การแพทยใ์นการตดัสินใจคดัแยกผูป่้วย 

เคร่ืองมือส าหรับการคดักรองผูป่้วยท่ีติดเช้ือ MDR-
GNB มีความสามารถในการจ าแนกไดใ้นระดบัปานกลาง 
ผลการศึกษาปัจจยัเส่ียงพบสองปัจจยั ซ่ึงเป็นปัจจยัตวัก่อ
โรคทั้งหมด ส าหรับปัจจยัท่ีใชส้ร้างแบบจ าลอง XGBoost 
ใช้ 14 ตัวแปร สามารถแบ่งออกได้เป็น 4 กลุ่ม ได้แก่ 
หัตถการทางการแพทย ์ปัจจยัดา้นการใชย้า ปัจจยัดา้นโรค
ประจ าตวั และปัจจยัเก่ียวกบับริเวณท่ีพบการติดเช้ือ 

แ บ บ จ า ล อ ง  X G B o o s t  แ ส ด ง ใ ห้ เ ห็ น ถึ ง
ประสิทธิภาพในการจ าแนกผูป่้วยท่ีติดเช้ือ MDR-GNB ได้
ดีกว่า เน่ืองจากใชปั้จจยัเส่ียงท่ีไม่ใช่ตวัก่อโรค ซ่ึงแตกต่าง
จากแบบจ าลอง Logistic Regression ท่ีใช้ปัจจัยเส่ียงท่ี
เก่ียวขอ้งกบัส่ิงก่อโรค ซ่ึงไดจ้ากการส่งส่ิงตรวจ ในดา้น
ประสิทธิภาพโดยรวม แบบจ าลอง XGBoost ให้ค่า 
Sensitivity, Specificity, และ AUC ท่ีสูงกว่า 0.60 ซ่ึง
สะทอ้นถึงความสามารถในการจ าแนกท่ีดีกว่า 

เพื่ออธิบายแบบจ าลอง จึงใช้ SHAP ซ่ึง เ ป็น
อลักอริทึมท่ีช่วยให้เขา้ใจผลการพยากรณ์ส าหรับผูป่้วยแต่
ละคน โดยอธิบายถึงปัจจยัท่ีเพ่ิมความน่าเช่ือถือส าหรับผล
การพยากรณ์ สามารถใชเ้ป็นแนวทางในการตดัสินใจทาง
การแพทยไ์ดอ้ยา่งมีประสิทธิภาพ 
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ข้อเสนอแนะ 
ข้อเสนอแนะในการน าผลการวิจัยไปใช้ 
จากปัจจัยท่ีมีความสัมพันธ์กับการด้ือยาหลาย

ขนานท่ีพบในการศึกษาคร้ังน้ี คณะกรรมการป้องกนัโรค
ติดเช้ือในโรงพยาบาล ควรน าแบบจ าลองการเรียนรู้ของ
เคร่ืองไปประยุกต์ใช้ในการจ าแนกผูป่้วยท่ีติดเช้ือ MDR-
GNB เพ่ือคดักรองและแยก ลดการแพร่กระจายเช้ือด้ือยา
หลายขนานไปสู่ผูป่้วยรายอ่ืน เจา้หน้าท่ี และส่ิงแวดลอ้ม
ในโรงพยาบาล 

การขยายความแบบจ าลองโดยใชอ้ลักอริทึม SHAP 
โดยใชค้่า SHAP และกราฟ SHAP เพื่อพิสูจน์ว่า XGBoost 
สามารถใช้ปัจจยัในการสร้างแบบจ าลองพยากรณ์การติด
เช้ือ MDR-GNB ได ้โดยมีการแสดงความส าคญัของปัจจยั
ต่าง ๆ และอธิบายภาพรวมของความส าคัญของปัจจัย  
ท าให้แพทยเ์ข้าใจได้ถึงตวับ่งช้ีท่ีส าคญัท่ีเป็นพ้ืนฐานใน
การพยากรณ์การติดเช้ือด้ือยาหลายขนานท่ีเกิดขึ้น 

ข้อเสนอแนะในการวิจัยคร้ังต่อไป 
การศึกษาเพ่ิมเติมเก่ียวกับการติดเช้ือด้ือยาหลาย

ขนานมีความส าคญัอย่างย่ิง โดยควรมุ่งเน้นการวิเคราะห์
ปัจจัยท่ีเก่ียวข้องกับการเกิดเช้ือด้ือยา โดยจ าแนกตาม
ประเภทของเช้ือก่อโรคและหอผูป่้วยท่ีพบการติดเช้ือด้ือยา
บ่อยคร้ัง นอกจากน้ี ควรศึกษาผลกระทบของการติดเช้ือ 
ด้ือยาท่ีมีต่อผูป่้วยและโรงพยาบาล เพ่ือให้เขา้ใจถึงความ
รุนแรงของปัญหาอย่างครอบคลุม รวมถึงใช้ข้อมูลจาก
หลายศูนย์การแพทย์เพื่อให้แบบจ าลองมีมาตรฐาน 
(Normalization) มากย่ิงขึ้น 

การวิจัยเชิงลึกเก่ียวกับการใช้ยาปฏิชีวนะอย่าง 
สมเหตุผลเป็นอีกประเด็นส าคัญท่ีควรได้รับการศึกษา  
โดยควรมุ่งเน้นการวิเคราะห์ความสัมพนัธ์ระหว่างโรค 
ปัจจยัท่ีเก่ียวขอ้งกบัการใชย้าปฏิชีวนะ ตลอดจนชนิดและ
ปริมาณของยาปฏิชีวนะท่ีใช ้กบัการเกิดเช้ือแบคทีเรียด้ือยา 
ทั้งน้ีเพ่ือน าไปสู่แนวทางการใช้ยาปฏิชีวนะท่ีเหมาะสม
และลดปัญหาการด้ือยา 

การจัดการข้อมูลอย่างเป็นระบบเป็นส่ิงจ าเป็น 
ในการติดตามและแก้ไขปัญหาการด้ือยา โรงพยาบาล 
ควรพฒันาฐานขอ้มูลเฉพาะส าหรับการเก็บรวบรวมขอ้มูล

เก่ียวกบัการด้ือยาของเช้ือแบคทีเรีย ซ่ึงจะช่วยให้สามารถ
วิเคราะห์แนวโน้มการด้ือยาได้อย่างทันท่วงที อันจะ
น าไปสู่การก าหนดนโยบายและมาตรการป้องกันท่ีมี
ประสิทธิภาพ 

กติติกรรมประกาศ 
คณะผู ้วิจัยขอแสดงความขอบคุณอย่างสูงต่อ

โรงพยาบาลสมเด็จพระยุพราชธาตุพนม ท่ีอนุญาตให้ใช้
เ ป็นสถาน ท่ีด า เ นินการ วิจัยค ร้ัง น้ี  ขอขอบคุณงาน 
จุลชีววิทยา กลุ่มงานชันสูตร โรงพยาบาลนครพนม  
ท่ีกรุณาให้ความอนุเคราะห์ขอ้มูลผลการเพาะเช้ือ รวมถึง
กลุ่มงานเทคโนโลยีสารสนเทศและกลุ่มงานเวชระเบียน  
ท่ีช่วยรวบรวมขอ้มูลประวติัผูป่้วย ตลอดจนคณะกรรมการ
ควบคุมโรคติดเช้ือในโรงพยาบาล และกลุ่มงานเภสัชกรรม 
และคุ้มครองผูบ้ริโภคโรงพยาบาลสมเด็จพระยุพราช- 
ธาตุพนม ท่ีให้ขอ้เสนอแนะและค าแนะน าอนัเป็นประโยชน์
ต่ องานวิจัย  ท้าย ท่ี สุด น้ี  คณะผู ้ วิ จัยขอขอบพระคุณ 
ผู ้มีพระคุณทุกท่านท่ีให้ค  าปรึกษาและความช่วยเหลือ  
จนท าให้การวิจยัคร้ังน้ีส าเร็จลุล่วงไปดว้ยดี 
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