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บทคดัย่อ 
วตัถปุระสงค์: เพื่อสร้างและทดสอบโมเดลการเชื่อมโยงข้อมูลในทะเบียนมะเร็งไทยและข้อมูลจากฐานข้อมูล

โรงพยาบาลตติยภูมแิห่งหนึ่งด้วยหลกัความน่าจะเป็น และเพื่อทดสอบความถูกต้องของขอ้มูลทะเบยีนมะเรง็ไทยจากการใช้
วธิกีารดงักล่าว วิธีการ: การศกึษาเชื่อมโยงขอ้มูลทัง้สองแหล่งโดยใช้หมายเลขอ้างองิที่เขา้รหสัใหม่ ด้วยการเชื่อมโยงแบบ
ก าหนดตายตวัแบบหนึ่งต่อหนึ่ง และการเชื่อมโยงแบบความน่าจะเป็นจ านวน 17 โมเดล แต่ละโมเดลประกอบดว้ยตวัแปรทีเ่ป็น
ตัวระบุ (identifier) และไม่ใช่ตัวระบุ (non-identifiers) ได้แก่ หมายเลขประจ าตัวอ้างอิง หมายเลขโรงพยาบาลอ้างอิง ชื่อ 
นามสกุล ทีอ่ยู่ทีต่ดิต่อได้ วนัทีเ่กดิ วนัทีเ่สยีชวีติ รหสัจงัหวดัทีอ่ยู่ตามทะเบยีนบา้นออกโดยกรมการปกครอง เพศ และรหสัการ
วนิิจฉยัโรค โดยเลอืกมาจ านวน 3-8 ตวัแปรเพื่อสรา้งแต่ละโมเดล พรอ้มก าหนดค่าคะแนนจุดตดัคะแนนทีเ่หมาะสม ผลการวิจยั: 
ฐานขอ้มูลทัง้สองมผีู้ป่วยจ านวน 7,243 รายที่ตรงกนั คดิเป็นร้อยละ 89.72 จากผู้ป่วยในฐานขอ้มูลทะเบยีนมะเรง็ไทยทัง้หมด 
8,073 คน หรอืรอ้ยละ 36.72 ของผูป่้วยจากฐานขอ้มลูทัง้สองรวม 19,725 ราย ทุกโมเดลของการเชื่อมโยงแบบความน่าจะเป็นให้
ค่าพยากรณ์ผลบวกร้อยละ 99.83-99.94 ค่าพยากรณ์ผลลบร้อยละ 97.04-99.98 ค่าความไวร้อยละ 94.74-99.97 และค่า
ความจ าเพาะรอ้ยละ 99.90-99.97 สรปุ: การเชื่อมโยงขอ้มลูมะเรง็จากสองฐานขอ้มลูโดยใชก้ารเชื่อมโยงแบบความน่าจะเป็นท า
ใหพ้บผูป่้วยทีต่รงกนัมากขึน้ จงึเหมาะสมกบัการใชใ้นงานใด ๆ หรอืงานวจิยัทีข่อ้มลูมกีารปกปิดตวัตนและการรกัษาความลบัมี
ความส าคญั อย่างไรกต็ามความถูกต้องของโมเดลทีใ่ชก้ารเชื่อมโยงขอ้มลูแบบความน่าจะเป็นนัน้ขึน้อยู่กบัการเลอืกตวัแปรทีใ่ช้
ในโมเดลเป็นหลกั ดงันัน้นกัวจิยัควรพจิารณาเลอืกตวัแปรทีใ่ชใ้นสมการท านายอย่างรอบคอบ 
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Abstract 
Objectives: To develop and validate probabilistic data linkage models linking data in cancer registry and data 

in one tertiary care hospital, and to validate data in cancer registry by using such method. Method: The study linked 
the data from two sources by using deterministic record linkage with 1-1 matching with newly encoded identification 
numbers and 17 probabilistic record linkage based models. Each model employed either identifiers or non-identifiers 
including encoded identification numbers, encoded hospital number, first name, last name, contact address in house 
registration, date of birth, date of death, zip code of residence in house registration issued by Department of Provincial 
Administration, sex, and ICD-10. Each model employed 3 to 8 variables, and the optimal cutoff points were determined. 
Result: There were 7,243 matched patients in both databases accounting for 89.72% of 8,073 patients in cancer registry 
and 36.72% of 19,725 patients in two databases. All models of probabilistic record linkage had positive predictive values 
between 99.83 to 99.94%, negative predictive values between 97.04 to 99.98%, sensitivity between 94.74-99.97%, and 
specificity between 99.90-99.97%. Conclusion:  Linking data on cancer patients between two databases using 
probabilistic record linkage led to a higher number of matched patients than using deterministic record linkage. Therefore, 
it could be applied in any work or research where data anonymity and confidentiality are important. However, the validity 
of models using probabilistic record linkage largely depends upon selected variables in the model. Therefore, researchers 
should carefully select the variables used in the prediction equation. 
Keywords: validity of data, cancer registry database, hospital database, probabilistic record linkage 
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บทน า 
การเชื่อมโยงขอ้มูลเป็นส่วนหนึ่งของกระบวนการ

จดัเตรยีมขอ้มูลเพื่อการวเิคราะห์ หลงัจากที่ขอ้มูลได้ผ่าน
การปรบัให้เป็นมาตรฐานเดียวกนั (data standardization) 
แลว้ การเชื่อมโยงขอ้มลูช่วยใหข้อ้มลูย่อย ๆ ถูกโยงกนัเป็น
เซตข้อมูลขนาดใหญ่ที่มคีวามละเอยีดและมหีลายมติิมาก
ขึ้น ทัง้ยังช่วยขจัดระเบียนที่ซ ้าซ้อนกันในเซตข้อมูล 
ตวัอย่างงานทีต่้องมกีารเชื่อมโยงขอ้มลู ไดแ้ก่ การวจิยัดา้น
การแพทย์หรือระบาดวิทยาโดยเชื่อมโยงข้อมูลส ามะโน
ประชากร ขอ้มูลผูป่้วย และขอ้มูลการรกัษาเฉพาะโรค เพื่อ
ศึกษาปัจจยัเสี่ยงหรือผลสมัฤทธิใ์นการรักษาโรคในกลุ่ม
ประชากรที่สนใจ  (1)  การเชื่อมโยงข้อมูลสามารถน าไป
ประยุกตใ์ชก้บัขอ้มลูของโรคต่าง ๆ ได ้โดยเฉพาะโรคมะเรง็
ที่เป็นปัญหาส าคัญอันดับต้นของระบบสาธารณสุขของ
ประเทศต่าง ๆ ทัว่โลก เพราะท าใหเ้กดิความสญูเสยีทัง้ชวีติ
และสง่ผลกระทบต่อเศรษฐกจิ  

องค์การอนามัยโลกประมาณการณ์ว่าในช่วงปี 
ค.ศ.2007-2030 จะมผีูป่้วยทีเ่สยีชวีติดว้ยโรคมะเรง็ทัว่โลก
เพิม่ขึน้จาก 7.9 ลา้นคน เป็น 11.5 ลา้นคน และมผีูป่้วยราย
ใหม่ทัว่โลกเพิม่ขึน้จาก 11.3 ลา้นคน เป็น 15.5 ลา้นคน (2) 
ส าหรับประเทศไทยในปี  พ .ศ . 2556-2558 พบผู้ ป่วย
โรคมะเรง็รายใหม่เพศชาย 61,416 ราย เพศหญิง 65,139 
ราย อตัราอุบตัิการณ์การเสยีชวีติตามอายุ (mean annual 
age-standardized incidence rate) ต่อประชากร 100,000 
รายเท่ากบั 143.8 ในเพศชาย และ 134.2 ในเพศหญิง (3) 
คณะท างานเครือข่ายผู้เชี่ยวชาญด้านโรคมะเร็งของเขต
บริการสุขภาพ ภายใต้นโยบายและการก ากับดูแลของ
กระทรวงสาธารณสขุ service plan สาขาโรคมะเรง็ ก าหนด
ตวัชีว้ดัระดบัเป้าประสงคใ์นเรื่อง ลดอตัราตาย ลดอตัราป่วย 
และลดระยะเวลาการรอคอย ซึง่ตอ้งอาศยัการบรหิารจดัการ
โดยใชข้อ้มลูสารสนเทศโรคมะเรง็ (cancer informatics) ซึง่
เป็นตวัชีว้ดัระดบัยุทธศาสตร์ โดยในส่วนของยุทธศาสตร์ที่ 
6 สารสนเทศโรคมะเร็งมี 3 ตัวชี้วดั ได้แก่ 1) ร้อยละของ
โรงพยาบาลในสงักดักระทรวงสาธารณสุขที่มกีารรายงาน
ข้อมูลทะเบียนมะเร็งระดับโรงพยาบาล 2) ร้อยละของ
โรงพยาบาลในสงักดักระทรวงสาธารณสุขทีม่กีารส่งขอ้มูล
ทะเบยีนมะเรง็ไปยงัเวบ็ไซต์ และ 3) เขตบรกิารสุขภาพมี
การท าทะเบยีนมะเรง็ระดบัประชากร (population based) 
เกณฑ์ผ่านการประเมนิตวัชีว้ดัปี 2564-2565 คอื ≥ร้อยละ 
90 (สะสม) ในตัวชี้ว ัดที่ 1 และ 2 (4) ดังนัน้จึงต้องมีการ

จดัท าทะเบยีนมะเรง็ระดบัโรงพยาบาลเพื่อน าไปรวบรวมใน
ระดับประเทศส าหรับตอบตัวชี้วดัและเป้าหมายดังกล่าว
ขา้งตน้ 
 โดยทัว่ไปการจดัท าทะเบยีนมะเรง็ในประเทศไทย
ใชเ้กณฑใ์นการจดัท าเดยีวกนัซึง่แบ่งขอ้มลูเป็น 5 กลุ่ม คอื 
ข้อมูลบุคคล ข้อมูลการป่วย ข้อมูลการรักษา ข้อมูล
สถานภาพ และแหล่งขอ้มูล ขอ้มูลบุคคลเกบ็ตามทีป่รากฏ
ในเวชระเบยีนหรอืฐานขอ้มลูผูป่้วยของสถานพยาบาล ทัง้นี้
เป็นไปตามเกณฑ์ของ The International Association of 
Cancer Registries (IACR) (5) เพื่อให้การรวบรวมข้อมูล
โรคมะเรง็ทีเ่ป็นปัจจุบนัถูกตอ้งและน่าเชื่อถอื อย่างไรกต็าม
การน าขอ้มูลผูป่้วยโรคมะเรง็จากเวชระเบยีนกระดาษ หรอื
เวชระเบยีนอเิลก็ทรอนิกสเ์ขา้สูท่ะเบยีนมะเรง็ของประเทศมี
หลากหลายรูปแบบขึน้กบับริบทของแต่ละสถานพยาบาล 
เช่น บางโรงพยาบาลน าขอ้มลูจากโรงพยาบาลบนัทกึในรปู
ของสเปรดชีตหรือโปรแกรมจัดท าทะเบียนมะเร็งที่ทาง
โรงพยาบาลพัฒนาขึ้นมาเอง เพื่อส่งให้สถาบันมะเร็ง
แห่งชาติรวบรวมจัดท ารายงานประจ า ปี  และมีการ
ลงทะเบยีนโดยบุคลากรทีม่คีวามหลากหลาย ไดแ้ก่ แพทย ์
พยาบาล นักเวชสถิติ นักวิชาการคอมพิวเตอร์ หรือ
เจ้าหน้าที่บนัทกึข้อมูลที่ผ่านการอบรมการจดัท าทะเบยีน
มะเรง็เบือ้งตน้เป็นอย่างน้อย 

ส าหรับการพัฒนาระบบสารสนเทศและระบบ
ฐานขอ้มูลทะเบยีนมะเรง็ในประเทศไทยนัน้ เริม่การพฒันา
ฐานข้อมูลโดยใช้โปรแกรมในการรวบรวมข้อมูลคือ Thai 
Cancer Based Program (TCB) ซึ่งในปัจจุบันกระทรวง
สาธารณสุขได้ก าหนดให้โรงพยาบาลในสงักัดกระทรวง
สาธารณสุขจดัท ารายงานข้อมูลมะเร็งระดับโรงพยาบาล 
และสง่ขอ้มลูทะเบยีนมะเรง็ไปยงัเวบ็ไซตผ์่านทางโปรแกรม 
TCB แต่เนื่องจากความหลากหลายของระบบสารสนเทศ
และผูป้ฏบิตังิาน จงึอาจเกดิความคลาดเคลื่อนของข้อมูลที่
รวบรวมได้ ซึ่งโดยทัว่ไปการตรวจสอบความถูกต้องของ
ข้อมูลในฐานข้อมูลนัน้มักใช้วิธีการมาตรฐาน คือ การ
เชื่อมโยงด้วยหมายเลขบตัรประจ าตวัประชาชน 13 หลกั 
ซึ่ ง เ ป็ น ก า ร เ ชื่ อ ม โ ย ง ข้ อ มู ล แ บบก า ห นดต า ย ตั ว 
(deterministic data linkage) แต่ถ้าไม่มขีอ้มูลที่บ่งชี้ผู้ป่วย
โดยตรง เช่น ไม่ทราบหมายเลขบตัรประจ าตวัประชาชน 
อาจ ใช้วิธีการ เชื่ อม โยงข้อมูลแบบความ น่าจะเ ป็น 
(probabilistic data linkage) (1) ที่มีข้อดีกว่า คือ สามารถ
บอกได้ว่าบุคคลนัน้เป็นบุคคลเดียวกนั (หรือเป็นระเบยีน
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เดยีวกนั) จากตวัแปรอื่น และท าใหเ้กดิการใชป้ระโยชน์จาก
ขอ้มลูไดอ้ย่างเตม็ที ่ 

งานวิจัยที่ศึกษาเรื่องการเชื่อมโยงข้อมูลจาก
ฐ านข้ อ มู ล ด้ า น สุ ขภ าพ มีจ า น ว น ม าก ในป ร ะ เทศ
สหรัฐอเมริกา อังกฤษ และออสเตรเลีย (6-8) ทัง้นี้การ
เชื่อมโยงขอ้มลูจากแหล่งขอ้มลูเดยีวกนัหรอืจากแหล่งขอ้มลู
ขอ้มูลต่างกนั มเีป้าหมายเพื่อพจิารณาว่ามรีะเบยีนใดเป็น
ขอ้มูลของบุคคลเดยีวกนั ในทางปฏบิตัเิพื่อรกัษาความเป็น
ส่วนตัวของบุคคลที่เป็นเจ้าของข้อมูล องค์กรจ าเป็นต้อง
ปกปิดตวับ่งชีท้ี่ระบุถงึตวับุคคลได้ เช่น ชื่อ-นามสกุล หรอื
เลขประจ าตัวประชาชน การขาดตัวบ่งชี้เหล่านี้ไปจึงเป็น
อุปสรรคส าคญัต่อการเชื่อมโยงขอ้มลูแบบทีใ่ชก้นัโดยทัว่ไป 
คอื การเชื่อมโยงขอ้มูลแบบก าหนดตายตวัทีใ่ชกุ้ญแจหลกั
หรือตัวบ่ งชี้ที่ ไม่มีค่ าซ ้ า  ( unique identifier) เช่น  เลข
ประจ าตัวประชาชน โดยก าหนดเงื่อนไขว่า  ตัวบ่งชี้ใน
ระเบยีนจากแหล่งหรอืฐานขอ้มลูหลกัและระเบยีนใด ๆ จาก
แหล่งหรอืฐานขอ้มูลที่สองต้องมคี่าตรงกนั (exact match) 
จงึจะถอืว่าทัง้สองระเบยีนเป็นขอ้มูลของบุคคลคนเดยีวกนั 
แต่ในทางปฏิบัติข้อมูลจากแหล่งต่าง ๆ อาจมีความ
คลาดเคลื่อน จงึท าใหผ้ลการเชื่อมโยงขอ้มูลนัน้พบว่าไม่ได้
เป็นระเบยีนเดยีวกนั เช่น หมายเลขประจ าตวั 9781264 กบั 
9782264 ที่มตีวัเลขแตกต่างกนัเพยีงต าแหน่งเดยีว ดังนัน้
การเชื่อมโยงข้อมูลแบบเชิงความน่าจะเป็น (1) ที่อาศัย
หลกัการความน่าจะเป็นว่า ขอ้มูลจากทัง้สองแหล่งจะเป็น
ระเบยีนเดยีวกนัหรอืไม่ โดยใชต้วัแปรตวัเดยีวหรอืหลาย ๆ 
ตวัร่วมกนั อาทเิช่น  ตวัแปรชื่อ-นามสกุล “ดวงเดอืน ดวง
ตะวนั” และตวัแปรเพศ “หญิง” ของระเบยีนจากฐานขอ้มูล
หลกั และ “ดวนเดอืน ดวงตะวนั” และ “หญงิ” จากฐานขอ้มลู
รอง มคีวามน่าจะเป็นในระดบัใดทีจ่ะเป็นระเบยีนของบุคคล
เดยีวกนัเป็นต้น  ขอ้มูลแบบเชงิความน่าจะเป็นอาศยัการ
จับคู่ตัวบ่งชี้แบบประมาณ (approximate match) โดยมี
หลกัการวดัความต่างกนัของระเบยีนขอ้มลูดงันี้ สมมตใิหต้วั
บ่งชีห้รอืตวัระบุ (identifiers) ทีใ่ชเ้ชื่อมโยงขอ้มลูระเบยีน a 
จากฐานขอ้มลูหลกั และระเบยีน b จากฐานขอ้มลูทีส่องมอียู่ 
k ตัว ความต่างกนัของตัวบ่งชี้ทัง้ k ตัว จะถูกประมวลผล
ด้วยฟังก์ชนัการตดัสนิใจเพื่อหาขอ้สรุปว่า ระเบยีน a และ
ระเบยีน b น่าจะเป็นระเบยีนของบุคคลคนเดยีวกนัหรอืไม่ 
ทัง้นี้ตัวระบุแต่ละตัวนัน้มีโอกาสหรือความสามารถแยก
ระเบยีนว่าตรงกนัหรอืไม่ตรงกนัแตกต่างกนัออกไป ขึน้กบั
จ านวนค่าของตวัระบุนัน้ ๆ เช่น เพศ ม ี2 ค่า คอื ชายหรอื

หญิง ดังนัน้โอกาสที่ข้อมูลจะตรงกันหรือเป็นระเบียน
เดยีวกนั (matched) คอื รอ้ยละ 50 (1/2) หรอื เดอืนเกดิ ม ี
12 เดือน ดงันัน้โอกาสที่ขอ้มูลจะตรงกนัหรอืเป็นระเบยีน
เดยีวกนั (matched) คอื รอ้ยละ 8.30 (1/12) โอกาสทีข่อ้มูล
จะตรงกนัโดยบงัเอญิจะน้อยกว่าเพศ ดงันัน้การรวมตวัระบุ
หลายตวัจะเพิม่จ านวน unique values ท าใหล้ดโอกาสทีจ่ะ
ตรงกันโดยบังเอิญ ตัวระบุที่มกัใช้ในการเชื่อมโยงข้อมูล
ผู้ป่วย เช่น หมายเลขประกนัสงัคม หมายเลขประจ าตวั
ผู ป่้วย ชื่อตวั ชื ่อสกุล วนั เกดิ วนัตาย วนัทีไ่ดร้บัการ
วนิิจฉัยโรค วนัทีร่กัษา เพศ ทีอ่ยู่ เป็นต้น (9)  

งานวิจัยนี้มีวัตถุประสงค์เพื่อสร้างและทดสอบ
โมเดลการเชื่อมโยงขอ้มูลระหว่างทะเบียนมะเร็งไทยและ
ฐานขอ้มูลของโรงพยาบาลตตยิภูมแิห่งหนึ่งดว้ยหลกัความ
น่าจะเป็น และเพื่อทดสอบความถูกต้องของขอ้มูลทะเบยีน
มะเรง็ไทยดว้ยการเชื่อมโยงขอ้มลูแบบความน่าจะเป็น 
  
วิธีการวิจยั 

สถานทีวิ่จยั  
การวิจยันี้ผ่านการพจิารณาจริยธรรมการวจิยัใน

มนุษย์ของโรงพยาบาลที่ท าการวิจัย เลขที่ 011/2563 
สถานที่วจิยัเป็นโรงพยาบาลระดบัตตยิภูมแิห่งหนึ่งในภาค
ตะวันออกเฉียงเหนือของประเทศไทย มีจ านวนเตียง
ให้บรกิารผู้ป่วยจ านวน 1,158 เตียง โรงพยาบาลเป็นศูนย์
ความเชี่ยวชาญด้านโรคมะเร็ง โดยมีผู้ป่วยโรคมะเรง็ราย
ใหม่ทีเ่ขา้รบัการรกัษามากกว่า 1,000 คนต่อปี 

การรวบรวมข้อมูล 
การรวบรวมข้อมูลจากโรงพยาบาลท าโดยนักวิชาการ
คอมพิวเตอร์ใช้ค าสัง่ structured query language (SQL) 
รวบรวมข้อมูลผู้ป่วยโรคมะเร็งสญัชาติไทยทุกรายที่มีผล
การวนิิจฉัยยนืยนัว่าเป็นโรคมะเรง็ดว้ยรหสั ICD-10 (C00-
C97) (5) ที่เขา้รบัการรกัษาในโรงพยาบาลระหว่างวนัที่ 1 
มกราคม 2558 ถึง 31 ธันวาคม 2561 ฐานข้อมูลของ
โ ร ง พ ย า บ า ล ใ ช้ ข้ อ มู ล จ า ก  2 โ ป ร แ ก ร ม  ไ ด้ แ ก่  
HOMC/OPServe ที่ใช้ดึงข้อมูลตัวแปรข้อมูลส่วนบุคคล 
ข้อมูลการรักษา ข้อมูลโรค และข้อมูลการติดตาม และ 
Patho/HOMC (XrisHis) ที่ให้ข้อมูล ได้แก่ ผลทางพยาธิ
วิทย า  behavior และ  grade จ ากนั ้นท ากา ร เข้า รหัส
หมายเลขประจ าตวัใหม่อย่างเป็นระบบเพื่อใหร้หสัประจ าตวั
ไม่ซ ้ากนั และใชก้ารเขา้รหสัเดยีวกนันี้กบัขอ้มลูทีด่งึมาจาก
ฐานขอ้มลูทะเบยีนมะเรง็  
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รปูท่ี 1. กระบวนการการเชื่อมโยงขอ้มลูของผูป่้วยโรคมะเรง็ในฐานขอ้มลูทะเบยีนมะเรง็เทยีบกบัขอ้มลูตน้ฉบบัจากฐานขอ้มลูเวช
ระเบยีนอเิลก็ทรอนิกสข์องโรงพยาบาล 
 

การรวบรวมข้อมูลจากฐานข้อมูลทะเบยีนมะเรง็
ไทยไดจ้ากการสง่ออกขอ้มลู 33 เขตขอ้มลูในรปูแบบสเปรด
ชีตจากโปรแกรม TCB  ได้แก่  หมายเลขอ้างอิง  ชื่อ -
นามสกุล วนั/เดือน/ปีเกิด เพศ สถานภาพสมรส สญัชาติ 
เชือ้ชาต ิศาสนา ทีอ่ยู่ตามทะเบยีนบา้น ทีอ่ยู่ทีต่ดิต่อไดห้รอื
ทีอ่ยู่ปัจจุบนั ชื่อโรงพยาบาล/รหสัโรงพยาบาล เลขทีอ่า้งองิ
ผู้ป่วยในโรงพยาบาล วันที่วินิจฉัยว่าเป็นมะเร็ง อายุ ณ 
วนัทีว่นิิจฉัย วธิวีนิิจฉัย หมายเลขชิน้เนื้อพยาธวิทิยา วนัที่
ตัดชิ้นเนื้อหรือวนัที่ส่งชิ้นเนื้อ วันที่อ่านชิ้นเนื้อ ต าแหน่ง
อวยัวะทีเ่ป็น การกลบัเป็นซ ้า ผลทางพยาธวิทิยา behavior 
grade T N M Stage Extend Metastasis สภาพที่เ ป็นอยู่
ล่าสุด วนัที่ติดต่อล่าสุด  วนัที่เสยีชวีติ สาเหตุการเสยีชวีติ 
refer in (ส่งมาจากไหน) refer out (ส่งต่อไปยงั) และวธิกีาร
รักษา  พร้อมเข้ารหัสหมายเลขประจ าตัวเช่นเดียวกับ
วธิกีารทีก่ล่าวมาแลว้ขา้งตน้ 

การเชือ่มโยงข้อมูล  
ผู้วจิยัใช้การเชื่อมโยงแบบก าหนดตายตวัแบบ 1 

ต่อ  1 โดยใช้หมาย เลขประจ าตัวอ้ า งอิง  ( encoded 
identification numbers) และเชื่อมโยงข้อมูลแบบความ
น่าจะเป็นซึ่งท าการเขา้รหสัใหม่อย่างเป็นระบบ เพื่อไม่ให้
สามารถทราบไดว้่าหมายเลขประจ าตวัประชาชน 13 หลกัที่
แท้จริงคือหมายเลขใด เพื่อใช้ค้นหาตวับุคคลที่ตรงกนัใน
โมเดลที่ใช้ทดสอบ การเชื่อมโยงแบบความน่าจะเป็น
สามารถท าได ้2 แบบ คอื 1) การเชื่อมโยงโดยใชข้อ้มูลจาก
ทัง้สองแหล่ง โดยไม่ต้องใช้ผลการเชื่อมโยงในส่วนที่ไม่
ตรงกนัจากการเชื่อมโยงแบบก าหนดตายตวั  หรอื 2) การ

เชื่อมโยงเฉพาะขอ้มูลส่วนทีไ่ม่ตรงกนั หลงัจากไดผ้ลจากก
การเชื่อมโยงแบบก าหนดตายตัวเป็นที่เรียบร้อยแล้ว ดงั
แสดงในรปูที ่1  

ผู้วิจ ัยสร้างโมเดลหรือสมการท านายด้วยการ
เชื่อมโยงแบบความน่าจะเป็น โดยมีตัวแปรที่เลือกใช้
ทัง้หมดจ านวน 9 ตวัแปร ไดแ้ก่ หมายเลขประจ าตวัอา้งองิ 
หรือหมายเลขโรงพยาบาลอ้างอิง (encoded hospital 
number) ชื่ อ  (first name) นามสกุล (last name) ที่อยู่ที่
ติดต่อได้ (address) วนัที่เกดิ (date of birth) วนัที่เสยีชวีติ 
(date of death) รหสัจงัหวดัทีอ่ยู่ตามทะเบยีนบา้นออกโดย
กรมการปกครอง (province code) เพศ (sex) และรหสัการ
วนิิจฉัยโรค (ICD-10) ในแต่ละสมการใชต้วัแปรครัง้ละ 3-8 
ตัวแปร ท าให้ได้โมเดลการเชื่อมโยงแบบความน่าจะเป็น
จ านวน 17 โมเดลทีม่กีารใหค้่าน ้าหนักของตวัแปรแต่ละตวั
แตกต่างกัน (รูปที่ 1) การก าหนดค่าน ้าหนักได้จากการ
ทบทวนวรรณกรรมจากงานของ Kranker (10)  

หากข้อมูลจากทัง้สองแหล่งตรงกันจะได้ค่ า
น ้าหนักคะแนนของตวัแปรเป็นบวก แต่หากขอ้มูลจากทัง้
สองแหล่งไม่ตรงกนัจะได้ค่าคะแนนตดิลบ ยกตวัอย่างเช่น 
โมเดลที่ 1 ดงัแสดงในตารางที่ 1 ตวัแปรหมายเลขอ้างอิง 
(id1) ใหค้ะแนนน ้าหนกัเมื่อขอ้มลูตรงกนัเท่ากบั 15 และเมื่อ
ขอ้มูลไม่ตรงกนัเท่ากบั -5  ในโมเดลที ่1 ก าหนด cutoff ที่
คะแนนเท่ากบั 21  

ผู้วิจ ัยยังน าข้อมูลส่วนที่ไม่ตรงกันหรือไม่เป็น
ระเบียนเดียวกัน (unmatched) จากการเชื่อมโยงแบบ
ก าหนดตายตวั (สว่น A และ C ในรปูที ่2) มาเชื่อมโยงแบบ  
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  ตารางท่ี 1. ค่าคะแนนของแต่ละตวัแปรในโมเดลการเชื่อมโยงแบบความน่าจะเป็น: ตวัอย่างโมเดลที ่1   

ตวัแปรที ่ ตวัแปร ค่า 
น ้าหนกั 

ขอ้มลูตรงกนั ขอ้มลูไมต่รงกนั 
ตวัแปรที ่1 หมายเลขอา้งองิ id1 15 -5 
ตวัแปรที ่2 ชื่อ first name 5 -3 
ตวัแปรที ่3 ชื่อสกุล last name 7 -3 
ตวัแปรที ่4 เลขทีบ่า้นทีอ่ยู่อาศยัตามทะเบยีนบา้น  address1 5 -3 
ตวัแปรที ่5 วนัเกดิ date of birth 8 -2 
ตวัแปรที ่6 รหสัจงัหวดัทีอ่ยู่ตามทะเบยีนบา้น province code 5 -3 
ตวัแปรที ่7  เพศ sex 5 -3 
ตวัแปรที ่8 รหสักลุ่มโรค ICD10 5 -3 

 
ความน่าจะเป็นดว้ยโมเดลทีท่ าการทดสอบ เพื่อใหท้ราบว่า
จะพบผูป่้วยทีเ่ป็นบุคคลเดยีวกนัเพิม่ขึน้หรอืไม่ (รปูที ่2) 

 สมการท านายจะค านวณค่าความน่าจะเป็นที่
ระเบียนหรือข้อมูลในแถวหนึ่ง ๆ จากสองฐานข้อมูลเป็น
ระเบียนที่ตรงกันจริงหรือเป็นบุคคลเดียวกันจริง (M-
probability) และความน่าจะเป็นที่ระเบียนใด ๆ จะไม่เป็น
ขอ้มูลที่ตรงกนัจรงิ (U-probability) (11) จากนัน้น าผลการ
เชื่อมโยงข้อมูลที่ได้ทัง้หมดไปเปรียบเทียบกับผลการ
เชื่อมโยงขอ้มูลดว้ยวธิมีาตรฐาน (gold standard) ทีไ่ดจ้าก
การเชื่อมโยงแบบก าหนดตายตัวแบบ 1 ต่อ 1 ผู้วิจ ัย
ตรวจสอบข้อมูลซ ้ าอีกครัง้ทุกระเบียนส าหรับผลการ
เชื่อมโยงของทุกโมเดลทีท่ดสอบ 
 การวิเคราะหข์้อมูล 
 การศึกษารายงานความถูกต้องของโมเดล 
(validity) ในการเชื่อมโยงขอ้มูลแบบความน่าจะเป็นดว้ยค่า

ร้อยละความสอดคล้อง (% matched) ค่าพยากรณ์ผลบวก 
(positive predictive values; PPVs) ค่ าพย าก ร ณ์ผลลบ 
(negative predictive value; NPV) ค่าความไว (sensitivity) 
และค่าความจ าเพาะ (specificity) ซึ่งค านวณดังแสดงใน
ตารางที ่2 
 
ผลการวิจยั 
ความสอดคล้องท่ีพบจากการเช่ือมโยง 

การศกึษาพบว่า ฐานขอ้มูลทัง้สองมผีูป่้วยจ านวน 
7,243 รายทีต่รงกนัหรอืคดิเป็นรอ้ยละ 89.72 จากผูป่้วยใน
ฐานขอ้มลูทะเบยีนมะเรง็ไทยทัง้หมด 8,073 คน หรอืรอ้ยละ 
36.72 ของผูป่้วยจากฐานขอ้มูลทัง้สองรวมทัง้หมด 19,725 
ราย ผลการเชื่อมโยงขอ้มูลจากแหล่งขอ้มูลทัง้สองดว้ยการ
เชื่อมโยงแบบความน่าจะเป็น โดยใชข้อ้มลูทัง้หมดเชื่อมโยง
พรอ้มกนั (ทัง้สว่นทีต่รงกนัและไม่ตรงกนัจากการเชื่อมโยง 

 
รูปท่ี 2. กระบวนการการเชื่อมโยงแบบความน่าจะเป็นด้วยโมเดลความน่าจะเป็นโดยใช้ขอ้มูลส่วนทีต่รวจสอบไม่พบจากการ
เชื่อมโยงแบบตายตวั (A และ C) 
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             ตารางท่ี 2. ความถูกตอ้งของผลการเชื่อมโยงขอ้มลูแบบความน่าจะเป็นเทยีบกบัการเชือ่มโยงแบบก าหนดตายตวั 

 
ผลของการเชื่อมโยงขอ้มลูแบบก าหนดตายตวั 

สอดคลอ้ง ไม่สอดคลอ้ง รวม 

ผลของการเชื่อมโยงขอ้มลู
แบบความน่าจะเป็น 

สอดคลอ้ง A B A+B 

ไม่สอดคลอ้ง C D C+D 

รวม A+C B+D A+B+C+D 

ค่ารอ้ยละความสอดคลอ้ง = (A+D)/(A+B+C+D); ความไว = A/(A+C); ความจ าเพาะ = D/(B+D); PPV = A/(A+B);  
NPV = D/(C+D) 

 
แบบก าหนดตายตวั) โดยเลอืกใชต้วัแปรในโมเดลทีแ่ตกต่าง
กนัจ านวน 17 โมเดล ให้ค่าร้อยละของความสอดคล้องดงั
แสดงในตารางที่ 3 โดยพบว่ามีจ านวน 12 โมเดลที่ให้ค่า
ความสอดคล้องมากกว่าหรือเท่ากับการเชื่อมโยงแบบ

ก าหนดตายตวั โดยมคี่าความสอดคลอ้งสูงสุดที ่ 7,247 คน 
และเมื่อท าการตรวจสอบขอ้มูลซ ้าอกีครัง้ในทุกระเบยีนพบ
ระเบียนหรือผู้ป่วยที่เป็นบุคคลคนเดียวกันเพิ่มขึ้นอีก
จ านวน 3 คน 

 
ตารางท่ี 3. รอ้ยละของความสอดคลอ้งของโมเดลทีใ่ชก้ารเชื่อมโยงแบบเชงิความน่าจะเป็น  
โมเดลที ่ ตวัแปรทีใ่ชใ้นโมเดล1 ผูป่้วยในการเชื่อมโยง (คน) ความสอดคลอ้งทีพ่บ (คน) รอ้ยละทีส่อดคลอ้ง 

1 a, c, d, e, f, h, i, j 19,725 7,241 36.71 
2 b, c, d, e, f, h, i, j 19,725 7,239 36.70 
3* b, c, d, e, f, h 19,725 7,245 36.73 
4* b, c, e, f, h 19,725 7,244 36.72 
5* b, c, e, g, h 19,725 7,246 36.74 
6* b, d, e, f 19,725 7,244 36.72 
7 b, d, e, g 19,725 6,868 34.82 
8* b, h, i, j  19,725 7,247 36.74 
9* b, f, j 19,725 7,247 36.74 
10* b, e, j 19,725 7,247 36.74 
11* a, e, f, h, i, j 19,725 7,252 36.77 
12 b, e, f, h, i, j 19,725 7,162 36.31 
13* b, e, f, h 19,725 7,244 36.72 
14* b, e, f 19,725 7,247 36.74 
15* a, e, g 19,725 7,247 36.74 
16* b, e, f 19,725 7,247 36.74 
17 b, e, g 19,725 6,897 34.97 

1: a = หมายเลขประจ าตวั, b= หมายเลขโรงพยาบาล, c = ชื่อ, d = นามสกุล, e = ทีอ่ยู่ทีต่ดิต่อได,้ f = วนัเกดิ, g = วนัที่
เสยีชวีติ, h = จงัหวดั, i = เพศ, j = รหสัการวนิจิฉยัโรค (ICD10) 
*โมเดลทีม่ผีลความสอดคลอ้งมากกว่าหรอืเท่ากบัการเชื่อมโยงขอ้มูลแบบก าหนดตายตวัแบบ 1 ต่อ 1 ซึง่มคีวามสอดคลอ้งทีร่อ้ย
ละ 36.72 ค่า cut-off ของโมเดลที ่1-17 คอื 21, 29, 17, 15, 15, 15, 27, 14, 10, 9, 17, 25, 15, 10, 10, 10 และ 20 ตามล าดบั 
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ตารางท่ี 4. ค่าพยากรณ์ผลบวก ค่าพยากรณ์ผลลบ ค่าความไว  และค่าความจ าเพาะจากโมเดลที่ใชก้ารเชื่อมโยงขอ้มูลแบบ
ความน่าจะเป็น1 

โมเดล ความไว 95% CI ความจ าเพาะ 95%CI PPV 95% CI NPV 95% CI 
1 99.92 99.88- 99.96 99.97 99.94- 99.99 99.94 99.91- 99.98 99.95 99.92- 99.98 
2 99.86 99.81- 99.91 99.95 99.92- 99.98 99.92 99.88- 99.96 99.92 99.88- 99.96 
3 99.94 99.91- 99.98 99.95 99.92- 99.98 99.92 99.88- 99.96 99.97 99.94- 99.91 
4 99.93 99.89- 99.97 99.95 99.92- 99.98 99.92 99.88- 99.96 99.96 99.93- 99.99 
5 99.96 99.93- 99.99 99.95 99.92- 99.98 99.92 99.88- 99.96 99.98 99.95-100 
6 99.93 99.89- 99.97 99.95 99.92- 99.98 99.92 99.88- 99.96 99.96 99.93- 99.99 
7 94.74 94.43- 95.05 99.95 99.92- 99.98 99.91 99.87- 99.95 97.04 96.80- 97.27 
8 99.97 99.95-100 99.95 99.92-99.98 99.92 99.88-99.96 99.98 99.97-100 
9 99.97 99.95-100 99.95 99.92-99.98 99.92 99.88-99.96 99.98 99.97-100 
10 99.97 99.95-100 99.95 99.92-99.98 99.92 99.88-99.96 99.98 99.97-100 
11 99.96 99.93-99.99 99.90 99.86-99.95 99.83 99.78-99.89 99.98 99.95-100 
12 98.80 98.65-98.95 99.95 99.92-99.98 99.92 99.88-99.96 99.31 99.19-99.42 
13 99.93 99.89-99.97 99.95 99.92-99.98 99.92 99.88-99.96 99.96 99.93-99.99 
14 99.97 99.95-100 99.95 99.92-99.98 99.92 99.88-99.96 99.98 99.97-100 
15 99.97 99.95-100 99.95 99.92-99.98 99.92 99.88-99.96 99.98 99.97-100 
16 99.97 99.95-100 99.95 99.92-99.98 99.92 99.88-99.96 99.98 99.97-100 
17 95.14 94.84-95.44 99.95 99.92-99.98 99.91 99.87-99.95 97.26 97.03-97.48 

1: โมเดลทีม่ผีลความสอดคลอ้งมากกว่าหรอืเท่ากบัการเชื่อมโยงขอ้มูลแบบก าหนดตายตวัแบบ 1 ต่อ 1 ซึง่มคีวามสอดคลอ้งที่
รอ้ยละ 36.72 (95%CI: 36.05-37.39) 
 
ความถกูต้องของการเช่ือมโยง 

เมื่อเปรียบเทียบผลการเชื่อมโยงข้อมูลที่ได้
ทัง้หมดกบัผลการเชื่อมโยงขอ้มูลดว้ยวธิกีารเชื่อมโยงแบบ
ก าหนดตายตัวแบบ 1 ต่อ 1 พบว่า ทุกโมเดลที่เชื่อมโยง
แบบความน่าจะเป็นใหค้่า PPVs รอ้ยละ 99.83-99.94, NPV 
รอ้ยละ  97.04-99.98,  ค่าความไวรอ้ยละ 94.74-99.97 และ
ค่าความจ าเพาะรอ้ยละ 99.90-99.97 ดงัแสดงในตารางที ่4 

เมื่อน าข้อมูลส่วนที่ไม่ตรง (unmatched) หรือไม่
เป็นระเบยีนเดยีวกนัจากการเชื่อมโยงแบบก าหนดตายตวั 
มาเชื่อมโยงแบบความน่าจะเป็นด้วยโมเดลที่ทดสอบ พบ
ผู้ป่วยที่เป็นบุคคลเดยีวกนัเพิม่ขึน้จากทีก่ารเชื่อมโยงแบบ
ก าหนดตายตัวไม่พบ  และพบว่าทุกโมเดลที่ทดสอบ
สามารถระบุผู้ป่วยที่ตรงกนัเพิม่ได้จ านวน 2-5 ราย ผู้วจิยั
ตรวจสอบขอ้มลูซ ้าอกีครัง้และพบว่าทุกระเบยีนในทุกโมเดล
ที่ทดสอบมคีวามถูกต้อง ยกเว้นโมเดลที่ 11 กล่าวคอื พบ
ข้อมูลที่ตรงกนัเพิ่มขึ้นถึง 5 ราย แต่ตรวจพบตรงกนัจริง
เพยีง 1 ราย ดงันัน้โมเดลที่ 11 มโีอกาสเกดิผลบวกปลอม

หรือผลลวง (false positive rate) เท่ากบั 0.001 (1-0.999) 
ดงัแสดงในตารางที ่5 

 
การอภิปรายและสรปุผล 

ผลการศึกษาความถูกต้องของกระบวนการ
เชื่อมโยงข้อมูลแบบเชิงความน่าจะเป็นระหว่างทะเบียน
มะเรง็ไทยกบัฐานขอ้มูลโรงพยาบาลตติยภูมแิห่งหนึ่งดว้ย
หลกัการความน่าจะเป็น พบว่า ทัง้ 17 โมเดลที่ทดสอบให้
ค่า PPV ร้อยละ 99.83-99.94, ค่า NPV ร้อยละ 97.04-
99.98, ความไวร้อยละ 94.74-99.97 และค่าความจ าเพาะ
รอ้ยละ 99.90-99.97 จงึสรุปไดว้่า การเชื่อมโยงขอ้มลูจาก 2 
ฐานขอ้มลูดว้ยหลกัการความน่าจะเป็นท าใหร้ะบุไดว้่าขอ้มูล
เป็นของบุคคลเดยีวกนัในกรณีทีไ่ม่มตีวัระบุทีเ่ฉพาะเจาะจง
หรอืไม่สามารถเขา้ถึงได้ตวัแปรดงักล่าวได้ เช่น ไม่ทราบ
หมายเลขบตัรประจ าตวัประชาชน 13 หลกั จงึใชต้วัแปรอื่น
ร่วมกันในการท านาย หรือระบุตัวบุคคล นอกจากนี้ ยัง
พบว่า การเชื่อมโยงขอ้มลูดว้ยหลกัการความน่าจะเป็นท า 
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ตารางท่ี 5. รอ้ยละของความสอดคลอ้งของโมเดลแบบความน่าจะเป็นในสว่นของขอ้มลูจากทีก่ารเชื่อมโยงแบบก าหนดตายตวัไม่
พบ 

โมเดลที ่ จ านวนผูป่้วยทีเ่ชื่อมโยง ความสอดคลอ้งทีพ่บ (คน) รอ้ยละของความสอดคลอ้ง 
1 12,482 2 0.03 
2 12,482 3 0.05 
3 12,482 3 0.05 
4 12,482 3 0.05 
5 12,482 3 0.05 
6 12,482 3 0.05 
7 12,482 3 0.05 
8 12,482 3 0.05 
9 12,482 3 0.05 
10 12,482 3 0.05 
11 12,482 5 0.08 
12 12,482 3 0.05 
13 12,482 3 0.05 
14 12,482 3 0.05 
15 12,482 3 0.05 
16 12,482 3 0.05 
17 12,482 3 0.05 

ใหไ้ดจ้ านวนบุคคลทีต่รงกนัหรอืเป็นบุคคลเดยีวกนัจรงิ ๆ ที่
มากเพิ่มขึ้นร้อยละ 0.05 จากที่การเชื่อมโยงแบบก าหนด
ตายตวัตรวจไม่พบ งานวจิยันี้มจี านวนขอ้มลูเพยีงหลกัหมื่น
คน หากข้อมูลเป็นหลักสิบล้าน ก็อาจระบุตัวตนหรือพบ
เพิ่มขึ้นได้ถึงหลกัพนั ซึ่งช่วยลดความผิดพลาดที่เกดิจาก
การเชื่อมโยงแบบก าหนดตายตวั เพราะการเชื่อมโยงแบบ
ก าหนดตายตวัมกัใช้รหสัประจ าตวัในการเชื่อมโยง หากมี
การกรอกตวัเลขรหสัประจ าตวัผดิพลาด (ขาดเกนิหรอืสลบั
ต าแหน่ง) จะท าให้ความถูกต้องของการเชื่อมโยงข้อมูล
ลดลง ในขณะที่การเชื่อมโยงแบบความน่าจะเป็นนัน้ใชต้วั
แปรอื่น ๆ หลายตวัร่วมกนัในการท านายว่าเป็นบุคคลหรอื
ระเบียนเดียวกันหรือไม่ ย่อมท าให้พบจ านวนบุคคลที่
ตรงกนัมากขึน้ ทัง้นี้การเชื่อมโยงแบบความน่าจะเป็นนัน้
อาจใหผ้ลถูกต้องลดลงหากตวัแปรทีใ่ส่ในโมเดลนัน้มคีวาม
ถูกต้องน้อยดงัโมเดลที่ 7 ดงันัน้ผู้วจิยัจงึต้องเลอืกตวัแปร
ดว้ยความรอบคอบ 

งานวิจัยนี้มีข้อจ ากัดคือไม่ได้วิเคราะห์ความไว 
(sensitivity analysis) ของค่าคะแนนจุดตดัของแต่ละโมเดล 
และของค่าคะแนนของแต่ละตวัแปรทีใ่ชใ้นโมเดล อย่างไรก็

ตาม จากการทดลองเบือ้งต้นพบว่า หากเปลี่ยนค่าคะแนน
จุดตดัต่างกนัไป จะท าใหผู้ป่้วย 1 คนเจอคู่ทีต่รงกนัมากกวา่
เดมิ บางครัง้อาจเจอถงึ 30 คู่ เน่ืองจากเป็นผลการวเิคราะห์
ข้อมูลจากโมเดลการเชื่อมโยงแบบความน่าจะเป็นที่
แสดงผลดว้ยความน่าจะเป็น ผูว้จิยัจงึด าเนินการตรวจสอบ
ข้อมูลซ ้ าอีกครั ้งทุกระ เบียนในทุกโมเดลที่ทดสอบ 
นอกจากนี้ในการเชื่อมโยงขอ้มลูแบบความน่าจะเป็น ผูว้จิยั
เลอืกใชค้ าสัง่การจบัคู่ทีด่ทีีสุ่ด (best matched) จงึพจิารณา
ไม่เปลี่ยนแปลงค่าจุดตัดของโมเดล ซึ่งสอดคล้องกับ
การศกึษาของ Capuani  และคณะ (12) ทีใ่ชค้่าจุดตดั 7.06 
เพยีงค่าเดยีวเท่านัน้ แต่ยงัให้ค่าความไวสงูถงึรอ้ยละ 94.4 
(95% CI: 90.0 – 97.0) และค่าความจ าเพาะร้อยละ 100.0 
(95%CI: 98.0 – 100.0) นอกจากนี้งานวจิยันี้ไม่ไดเ้น้นการ
พัฒนาฐานข้อมูล แต่มุ่งพัฒนาวิธีการที่ใช้สนับสนุนการ
ตรวจสอบความถูกตอ้งของขอ้มลูทีต่อ้งแลกเปลีย่นระหว่าง
หน่วยงานต่าง ๆ เช่น โรงพยาบาลหรือหน่วยงานที่เก็บ
ข้อมูลด้านสุขภาพเพื่อให้สามารถใช้ประมวลผลเกี่ยวกับ
สถานการณ์ของโรคและการให้บริการทางการแพทย์ใน
ระดบัประเทศ  
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ปัญหาและอุปสรรคอกีประการหนึ่งที่ท าให้ขอ้มูล
จากทัง้สองแหล่งตรงกนัน้อย คอื ในระยะแรกโรงพยาบาล
กรอกข้อมูลเข้าระบบของทะเบียนมะเร็งไทยด้วยมือ 
เนื่องจากยงัไม่ได้มีระบบฐานข้อมูลโรงพยาบาลเป็นการ
เฉพาะ ต่อมาจงึเริม่ใชร้ะบบฐานขอ้มลู ดงันัน้โรงพยาบาลที่
ใชร้ะบบเวชระเบยีนอเิลกทรอนิกส ์ควรก าหนดการดงึขอ้มลู
ทีถู่กต้องพรอ้มกบัตรวจสอบความถูกต้องของกระบวนการ
ดงักล่าว เพื่อส่งต่อข้อมูลที่ดึงได้ไปยงัฐานขอ้มูลทะเบยีน
มะเร็งไทยได้อย่างรวดเร็วตามนโยบายของรัฐ และ
สนับสนุนระบบการสัง่การรกัษาดว้ยคอมพวิเตอร ์ซึง่จะท า
ให้สามารถสกดั น าขอ้มูลไปใชไ้ด้สะดวกขึน้ นอกจากนี้ยงั
ต้องมกีารปรบัปรุงชุดค าสัง่ในการเชื่อมโยงขอ้มลูใหม้คีวาม
เป็นปัจจุบันเมื่อมีความต้องการข้อมูลเพิ่มขึ้น แม้ว่าการ
แ ลก เปลี่ ย นข้อมู ลท า ง สุ ขภ าพ  ( health information 
exchange) อย่างเช่นการจดัท าทะเบียนมะเร็งไทยไม่พบ
อุปสรรคจากการเชื่อมโยงขอ้มลูดว้ยเลขประจ าตวัประชาชน 
13 หลกั ตามพระราชบญัญตัคิุม้ครองขอ้มลูสว่นบุคคล พ.ศ. 
2562 (13) เพราะมหีน่วยงานรบัผดิชอบโดยตรง และเป็น
การสง่ต่อขอ้มลูระหว่างโรงพยาบาลในกระทรวงสาธารณสุข
ไปยังสถาบันมะเร็งแห่งชาติ กรมการแพทย์ กระทรวง
สาธารณสุข ที่มีระบบรักษาความปลอดภัยของข้อมูล
ดงักล่าว แต่การเชื่อมโยงขอ้มูลแบบความน่าจะเป็นเป็นวธิี
เสรมิซึง่ช่วยลดปรมิาณขอ้มูลทีห่ายไป และปรบัปรุงการจดั
หมวดหมู่ภายในตวัแปรทีเ่ชื่อมโยงกนั สามารถเพิม่จ านวน
ผูป่้วย เพิม่ความละเอยีดของขอ้มลู และเพิม่คุณภาพอื่น ๆ 
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