
 
 

 
 

บทท่ี 4 

ผลการทดลองและวิจารณ 
 
 

4.1 คุณภาพทางกายภาพและองคประกอบทางเคมีของเมล็ดขาว 

 4.1.1 คุณภาพทางกายภาพของเมล็ดขาว 

 คุณภาพทางกายภาพที่ทําการศึกษาคือ การวัดขนาดและรูปราง (grain dimension) ของ
เมล็ดขาวสารทั้ง 5 พันธุ ไดแก ความยาว (length) ความกวาง (width) ความหนา (thickness) และ
รูปราง (shape) ของเมล็ด พบวา ขนาดและรูปรางของขาวสาร 5 พันธุ มีความแตกตางกันอยางมี
นัยสําคัญทางสถิติ (p ≤  0.05) โดยเมล็ดขาวสารพันธุขาวเจาหอมสุพรรณบุรีมีความยาวเฉลี่ยมากสุด
เทากับ 7.56 มิลลิเมตร รองลงมาคือ พันธุปทุมธาน ี1, พันธุกข15, พันธุขาวดอกมะลิ 105 และพนัธุ
ชัยนาท 1 มีความยาวเฉลี่ยเทากับ 7.54, 7.51, 7.41 และ 7.36 มิลลิเมตร ตามลําดับ (Table 4.1) 
สอดคลองกับงามชื่น (2547) ที่พบวา เมล็ดขาวสารพันธุขาวเจาหอมสุพรรณบุรี, พันธุปทุมธานี 1, 
พันธุกข15, พันธุขาวดอกมะลิ 105 และพันธุชัยนาท 1 มีความยาวเฉลี่ยเทากับ 7.5, 7.6, 7.5, 7.4 และ 
7.4 มิลลิเมตร ตามลําดับ สําหรับความกวางของเมล็ดพบวา พันธุขาวเจาหอมสุพรรณบุรีมีความกวาง
เฉลี่ยมากสุดเทากับ 2.30 มิลลิเมตร รองลงมาคือ พันธุชัยนาท 1, พันธุขาวดอกมะลิ 105, พันธุ
ปทุมธานี 1 และพันธุกข15 มีความกวางเฉลี่ยเทากับ 2.16, 2.11, 2.10 และ 2.07 มิลลิเมตร 
ตามลําดับ และความหนาของเมล็ดพบวา พันธุขาวเจาหอมสุพรรณบุรีมีความหนาเฉลี่ยมากที่สุด
เทากับ 1.78 มิลลิเมตร รองลงมาคือ พันธุชัยนาท 1, พันธุปทุมธานี 1, พันธุขาวดอกมะลิ 105 และ
พันธุกข15 มีความหนาเฉลี่ยเทากับ 1.76, 1.73, 1.69 และ 1.68 มิลลิเมตร ตามลําดับ เมื่อพิจารณา
รูปรางเมล็ดที่จําแนกโดยใชอัตราสวนความยาวตอความกวาง พบวา พันธุกข15 มีคาอัตราสวน
ความยาวตอความกวางเฉลี่ยมากสุดเทากับ 3.62 รองลงมาคือ พันธุปทุมธานี 1, พันธุขาวดอกมะลิ 105, 
พันธุชัยนาท 1 และพันธุขาวเจาหอมสุพรรณบุรี มีคาอัตราสวนความยาวตอความกวางเฉลี่ยเทากับ 
3.58, 3.51, 3.42 และ 3.29 ตามลําดับ (Table 4.1) ซ่ึงเมล็ดขาวสารแตละพันธุมีคาอัตราสวน
ความยาวตอความกวางเฉลี่ยมากกวา 3 แสดงวา ขาวสารทั้ง 5 พันธุมีรูปรางเรียว (USDA, 1982) 

สอดคลองกับ อรอนงค (2547) ที่เปรียบเทียบขนาดและรูปรางของขาวไทย ขาวอิตาลี และขาว
ญ่ีปุน พบวาขาวไทยอยูในเกณฑเรียว ขณะที่ขาวอิตาลีอยูในเกณฑปานกลาง และขาวญี่ปุนอยูใน
เกณฑปอม จาก Table 4.1 เมื่อเปรียบเทียบขนาดและรูปราง พบวา พันธุขาวเจาหอมสุพรรณบุรีมี
เมล็ดขนาดรูปรางเรียวยาวและกวางที่สุด ขณะที่พันธุปทุมธานี 1, พันธุขาวดอกมะลิ 105 และ
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พันธุกข15 มีเมล็ดขนาดรูปรางเรียวยาว สวนพันธุชัยนาท 1 มีเมล็ดขนาดรูปรางเรียวส้ัน กัญญา (2547) 

กลาวไววา ขนาดและรูปรางของเมล็ดขาวมีความแตกตางกันขึ้นอยูกับพันธุขาว สภาพพื้นที่ปลูก 
ความชื้นของเมล็ด และการดูแลรักษาทั้งหลังและกอนการเก็บเกี่ยว ซ่ึงจะมีผลตอการขัดสีของขาว 
ทําใหขาวสารแตละพันธุมีขนาดรูปรางที่แตกตาง 
 
 
 4.1.2 องคประกอบทางเคมีของขาว 

จากการวิเคราะหองคประกอบทางเคมีของขาว ไดแก ปริมาณอมิโลส ปริมาณโปรตีน 
ปริมาณไขมันโดยรวม และปริมาณความชื้น พบวาองคประกอบทางเคมีแตละชนิดในขาวสาร 5 พันธุ 
มีความแตกตางกันอยางมีนัยสําคัญทางสถิติ (p ≤ 0.05) โดยพบปริมาณอมิโลสเฉลี่ยในชวง 
15.38-31.10% ซ่ึงพันธุชัยนาท 1 มีปริมาณอมิโลสเฉลี่ยสูงสุดเทากับ 31.10% รองลงมาคือ พันธุ
ปทุมธานี 1, พันธุขาวเจาหอมสุพรรณบุรี, พันธุขาวดอกมะล ิ105 และพันธุกข15 ซ่ึงมปีริมาณอมโิลส
เฉลี่ยเทากับ 18.44, 17.65, 15.41 และ 15.38% ตามลําดับ (Table 4.2) สอดคลองกับรายงาน
ของกรมการขาว (2550) ที่วิเคราะหปริมาณอมิโลสในขาวสารพันธุชัยนาท 1, พันธุปทุมธานี 1, 
พันธุขาวเจาหอมสุพรรณบุรี, พันธุขาวดอกมะลิ 105 และพันธุกข15 มีคาในชวง 26-27, 15-19, 

18-19, 12-17 และ 14-17% ตามลําดับ การแบงประเภทพันธุขาวตามปริมาณอมิโลสในขาวสาร
สามารถแบงกลุมขาวได 3 กลุมคือ กลุมที่มีปริมาณอมิโลสต่ําอยูในชวง 10-19% กลุมที่มีปริมาณ  
อมิโลสปานกลางอยูในชวง 20-25% และกลุมที่มีปริมาณอมิโลสสูงอยูในชวง 26-34% (งามชื่น, 
2547) จากการเปรียบเทียบกลุมดังกลาวกับผลการวิเคราะหที่ไดใน Table 4.2 พบวาขาวทั้ง 5 พันธุ 
สามารถแบงออกไดเปน 2 กลุมคือ กลุมขาวสารที่มีปริมาณอมิโลสต่ํา ไดแก พันธุปทุมธานี 1, พันธุ
ขาวเจาหอมสุพรรณบุรี, พันธุขาวดอกมะลิ 105 และพันธุกข15 และกลุมขาวสารที่มีปริมาณอมิโลสสูง 
ไดแก พันธุชัยนาท 1 

เมื่อวิเคราะหปริมาณโปรตีนของขาวสาร 5 พันธุ พบวามีปริมาณโปรตีนเฉลี่ยในชวง 
7.13-8.43% โดยพันธุขาวเจาหอมสุพรรณบุรีมีปริมาณโปรตีนเฉลี่ยสูงสุดเทากับ 8.43% รองลงมา
คือ พันธุปทุมธานี 1, พันธุกข15, พันธุขาวดอกมะลิ 105 และพันธุชัยนาท 1 เทากับ 7.77, 7.65, 

7.50 และ 7.13% ตามลําดับ (Table 4.2) ซ่ึงสอดคลองกับงานวิจัยของณัฐกานต (2547) ที่วิเคราะห
ปริมาณโปรตีนในขาวสาร 6 พันธุ พบปริมาณโปรตีนในชวง 7.53-8.51% เชนเดียวกับ Hirohata 

and Chen (1959) และ Juliano (1993) รายงานวา ขาวสารมีปริมาณโปรตีนในชวง 6.5-9.6% 
และ 6.3-7.1% ตามลําดับ ซ่ึงปริมาณโปรตีนในขาวมีความแตกตางกันขึ้นอยูกับพันธุและ
สภาพแวดลอมในการปลูก (อรอนงค, 2547) ขาวที่มีปริมาณโปรตีนสูงมีสวนทําใหระยะเวลา    
การหุงตมนานขึ้น เนื่องจากโปรตีนจะเปนตัวขัดขวางการซึมของน้ําเขาภายในเมล็ด นอกจากนี้   
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ขาวที่มีปริมาณโปรตีนสูงยังทําใหเมล็ดแกรงขึ้น เปนผลใหการขัดสีออกไดยาก ทําใหขาวที่หุงตมสุก
จะเหนียวนอยลงและมีสีคลํ้ากวาขาวที่มีโปรตีนต่ํา (งามชื่น, 2547) 

สวนการวิเคราะหปริมาณไขมันโดยรวมในขาวสาร 5 พันธุ พบวามีปริมาณไขมัน
โดยรวมเฉลี่ยในชวง 0.58-1.65% โดยพันธุกข15 มีปริมาณไขมันโดยรวมเฉลี่ยสูงสุดเทากับ 
1.65% รองลงมาคือ พันธุขาวดอกมะลิ 105, พันธุขาวเจาหอมสุพรรณบุรี, พันธุปทุมธานี 1 และ
พันธุชัยนาท 1 มีปริมาณไขมันโดยรวมเฉลี่ยเทากับ 1.21, 1.19, 0.72 และ 0.58% ตามลําดับ 
(Table 4.2) Wang et al.(2006) ตรวจวัดปริมาณไขมันในขาวสารของกลุมพันธุอินดิกา พันธุ   
จาปอนิกา และขาวเหนียว (glutinous rice) ไดปริมาณไขมันในชวงที่กวางมากคือ 0.09-1.52% 

ขณะที่ Hirohata and Chen (1959) และ Juliano (1993) พบปริมาณไขมันของขาวสารในชวง 
0.3-1.1% และ 0.3-0.5% ตามลําดับ นอกจากนี้ Juliano (1993) ไดวิเคราะหองคประกอบทางเคมี
โดยประมาณในขาวกลอง พบวา ปริมาณโปรตีน ไขมัน เสนใย และเถาสวนใหญ มีปริมาณมากใน
ช้ันเยื่อหุมเนื้อเมล็ด (aleurone layer) มากกวาในสวนเนื้อเมล็ด (inner endosperm) ที่ประกอบดวย
แปงเปนหลัก ดังนั้นการที่ขาวสารมีปริมาณโปรตีนและไขมันต่ํากวาขาวกลองเนื่องจากปริมาณ
โปรตีนและไขมัน ดังกลาวมีอยูในชั้นเยื่อหุมเนื้อเมล็ด เมื่อทําการขัดสีขาวกลองปริมาณโปรตีนและ
ไขมัน จึงหลุดตามออกไปดวย สอดคลองกับ Rittiron (2004) รายงานวา ระดับการขดัสขีองขาวกลอง
ญ่ีปุนที่ตางกันทําใหไดปริมาณโปรตีนและปริมาณไขมันในขาวสารที่แตกตางกันดวย กลาวคือ เมื่อ
ใชระยะในการขัดสีนานขึ้น ปริมาณโปรตีนและไขมันในขาวสารลดลง 

เมื่อพิจารณาความชื้น พบวาขาวทั้ง 5 พันธุ มีปริมาณความชื้นเฉลี่ยในชวง 9.72-10.81% 

โดยพันธุชัยนาท 1 มีปริมาณความชื้นเฉลี่ยสูงสุดเทากับ 10.81% รองลงมาคือ พันธุขาวดอกมะลิ 105, 
พันธุปทุมธานี 1, พันธุขาวเจาหอมสุพรรณบุรี และพันธุกข15 มีปริมาณความชื้นเฉลี่ยเทากับ 
10.48, 9.96, 9.90 และ 9.72% ตามลําดับ (Table 4.2) ปริมาณความชื้นหรือน้ําที่อยูภายในอาหาร
จะเปนปจจัยหนึ่งที่เปนตัวกําหนดความแข็งของอาหารหรือตัวอยางได เชน ตัวอยางที่มีความชื้นต่ํา 
ตัวอยางนั้นจะมีความแข็งมาก (ณรงค, 2538)  
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Table 4.1 Dimensions of five milled rice cultivars.  
Grain milled rice dimension (millimeter)  

Cultivars 
Length Width Thickness 

*Shape 

CNT1 7.36 c 2.16 b  1.76 ab 3.42 c 

PTN1  7.54 ab  2.10 cd 1.73 b   3.58 ab 

HSP 7.56 a 2.30 a 1.78 a  3.29 d 

RD15    7.50 abc 2.07 d 1.68 c  3.62 a 
KDML105  7.41 bc 2.11 c 1.69 c  3.51 b 

CV (%) 3.05 2.95 2.75 4.07 

LSD(0.05) 0.14 0.04 0.03 0.09 

   Means with the different letters in same columns indicated significant difference at 95% confidence.   
  *Shape = length/width (USDA, 1982)  
 
 
 
 
 
Table 4.2 Chemical compositions of five milled rice cultivars. 

Chemical compositions (% wet basis) 
Cultivars 

Amylose Protein Crude lipid Moisture 
CNT1 31.10 a 7.13 d 0.58 d 10.81 a 

PTN1 18.44 b 7.77 b 0.72 c 9.96 c 

HSP 17.65 c 8.43 a 1.19 b 9.90 c 

RD15 15.38 d 7.65 b 1.65 a 9.72 d 

KDML105 15.41 d 7.50 c 1.21 b 10.48 b 
Number of 
samples 300 120 180 200 

CV (%) 5.15 2.94 13.88 2.11 
LSD(0.05) 0.36 0.08 0.13 0.07 

Means with the different letters in same columns indicated significant difference at 95% confidence. 
 
CNT1 = Chai Nat 1    RD15        = Rice Department 15  
PTN1 = Pathum Thani 1   KDML105    = Khao Dawk Mali 105  
HSP       = Khao' Jow Hawm Suphan Bure
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4.2 สเปกตรัมและการแปลงขอมูลสเปกตรัมดวยเทคนิคทางคณิตศาสตร  
4.2.1 สเปกตรัมของเมล็ดขาวสาร 5 พันธุ  
การวัดคาการดูดกลืนแสง NIR ของขาวสารทั้ง 5 พันธุ ในชวงความยาวคลื่น 1100-2500 

นาโนเมตร พบลักษณะสเปกตรัมดั้งเดิม [original spectrum หรือ log (1/R)] มีการเลื่อนตัว และ
มีพีกฐานกวาง (Figure 4.1) อาจเกิดเนื่องจากขนาดและรูปรางของเมล็ดขาวสารในแตละพันธุมี
ความแตกตางกัน ซ่ึงมีผลตอการอัดตัวและการกระจายขนาดของเมล็ดขาวสารในเซลลใสตัวอยาง 
(rotating cup) ที่แตกตางกัน จึงเกิดการกระเจิงแสงขึ้น ทําใหสเปกตรัมที่ไดมีการเลื่อนตัว 

(William and Norris, 2001) โดยขาวสารพันธุกข15, พันธุขาวดอกมะลิ 105, พันธุปทุมธานี 1 

และพันธุขาวเจาหอมสุพรรณบุรี (กลุมขาวสารที่มีปริมาณอมิโลสต่ํา) มีคาการดูดกลืนแสงมากกวา
ขาวสารพันธุชัยนาท 1 (กลุมขาวสารที่มีปริมาณอมิโลสสูง) เนื่องจากขาวสารพันธุชัยนาท 1 มีขนาด
และรูปรางของเมล็ดสั้นและปอมจะมีการอัดตัวแนนกวา จึงเกิดชองวางระหวางเมล็ดนอย เปนผล
ใหแสงสองผานเขาไปในตัวอยางไดนอย ฉะนั้น คาการดูดกลืนแสงจึงมีคานอยกวาเมล็ดขาวสารที่มี
ขนาดและรูปรางของเมล็ดยาวและเรียว ในการบดแปงสาลีใหมีขนาดอนุภาคที่แตกตางกัน 
Osborne et al. (1993) พบวา คาการดูดกลืนแสงจะลดต่ําลง เมื่ออนุภาคของตัวอยางมีขนาดเล็กลง 
เนื่องจากแปงที่อนุภาคขนาดเล็กจะดูขาวกวาแปงที่มีอนุภาคขนาดใหญ จึงมีการสะทอนแสงกลับมาก 
ทําใหคาการดูดกลืนแสงต่ํา จากหลักการสะทอนแสง วัตถุที่มีสีใสหรือขาว แสงจะสะทอนออกจาก
วัตถุมาก หรือวัตถุดูดกลืนแสงนอยกวาวัตถุที่มีสีเขม (นิพนธ, 2545) ในขณะที่ อนุพันธ (2545) 

กลาววา ขนาดอนุภาคที่แตกตางกันเปนสาเหตุใหปริมาณการกระเจิงแสงแตกตางกันดวย ซ่ึงอนภุาค
ขนาดเล็กจะมีการกระเจิงแสงมาก ทําใหระยะทางที่แสงผานตัวอยางสั้นกวาตัวอยางที่มีอนุภาค
ขนาดใหญ คาการดูดกลืนแสงจึงเกิดขึ้นนอยตามไปดวย    

จาก Figure 4.1 พบพีกเดนชัดที่ความยาวคลื่น 1456 และ 1946 นาโนเมตร ที่มี
ความสัมพันธกับโมเลกุลน้ํา (Osborne et al., 1993) สอดคลองกับ William and Norris (2001) 
พบวา สเปกตรัมของน้ํามีการดูดกลืนแสงเดนชัดที่ความยาวคลื่น 1450 และ 1940 นาโนเมตร 
เนื่องจากน้ําเกิด weak band ในชวงคลื่นแสง NIR น้ําจึงเปนองคประกอบทางเคมีที่ดูดกลืนแสงที่
มีประสิทธิภาพมาก จึงทําใหมีการการซอนทับกับพีกของโมเลกุลอ่ืน สเปกตรัมที่ไดจึงมีพีกฐานกวาง 
เพราะฉะนั้นตัวอยางใดที่มีความชื้นสูง จะมีสเปกตรัมที่มีการดูดกลืนแสงโดยรวมสูงกวาตัวอยางที่
มีความชื้นต่ํา อันเปนผลเนื่องจากน้ํามีการหักเหสูงกวาอากาศ จึงทําใหความแตกตางระหวางดัชนี
หักเหขององคประกอบในตัวอยางกับตัวกลางนอยลง การหักเหของแสงจึงเกิดขึ้นนอย สงผลให
การกระเจิงของแสงเกิดขึ้นนอยดวย แสงจึงผานในตัวอยางลึกขึ้น ทําใหการดูดกลืนแสงจึงมากขึ้น 
(Hruschka, 2001) จากการศึกษาของ Osborne et al. (1993) ที่วัดสเปกตรัมของขาวสาลีกอนอบ
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และหลังอบ พบวาขาวสาลีหลังอบมีพีกของน้ําหายไป และคาการดูดกลืนแสงลดลงทั้งสเปกตรัม 
เนื่องจากตัวอยางแหงจะมีสีน้ําตาลออน จึงสะทอนแสงไดมากกวาตัวอยางเปยกที่มีสีน้ําตาลเขม 

นอกจากนี้คาการดูดกลืนแสงของสเปกตรัมที่แตกตางกัน อาจเกิดจากอุณหภูมิในตัวอยางที่มีผล
โดยตรงตอโมเลกุลของน้ํา ทําใหสเปกตรัมมีการเปลี่ยนแปลงไป (Kawano et al., 1995) 

  
 
4.2.2 การแปลงขอมูลสเปกตรัมดวยเทคนิคทางคณิตศาสตร 
ลักษณะสเปกตรัมดั้งเดิมที่ไดมีพีกที่กวาง และมีการเลื่อนตัวของสเปกตรัม (Figure 4.1) 

เพราะความแตกตางของขนาดรูปรางเมล็ดขาว การบรรจุขาวในเซลลใสตัวอยาง และความชื้นใน
ตัวอยาง ทําใหยากตอการเลือกความยาวคลื่นที่สัมพันธกับคาปริมาณองคประกอบทางเคมีใน
ขาวสาร การแปลงขอมูลสเปกตรัมดวยเทคนิคทางคณิตศาสตร สามารถชวยลดอิทธิพลของปจจัย
ดังที่กลาวได จึงแปลงขอมูลสเปกตรัมดั้งเดิมดวยวิธีอนุพันธอันดับสอง (second derivative) 
(Figure 4.2) พบวา ลักษณะสเปกตรัมมีคาการดูดกลืนแสงในทิศทางที่ตรงกันขามกับสเปกตรัม
ดั้งเดิมคือ มีลักษณะหัวกลับลงมาดานลาง เพราะเปนการหาความชันสองครั้ง เพื่อแยกพีกออกมาให
ชัดเจนมากขึ้น (Hruschka, 2001) โดยพบพีกชัดเจนที่ความยาวคลื่น 1200, 1426, 1702 และ 
1904 นาโนเมตร ซ่ึงแตละความยาวคลื่นมีความสัมพันธกับพันธะเคมีที่แตกตางกันคือ ที่ความยาว
คล่ืน 1200 และ 1702 นาโนเมตร มีความสัมพันธกับพันธะ C-H ในไขมันและแปง ตามลําดับ 
(Osborne et al., 1993) ขณะที่ Shenk et al. (1977) รายงานวา ที่ความยาวคลื่น 1702 นาโนเมตร 
มีความสัมพันธกับพันธะ N-H ของปริมาณโปรตีนในอาหารสัตว สําหรับความยาวคลื่นที่ตําแหนง 
1426 และ 1904 นาโนเมตร มีความสัมพันธกับพันธะ O-H ของน้ํา (Osborne et al.,1993; 

William, 2007) 
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Figure 4.1 The original spectra of 5 milled rice cultivars. 
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Figure 4.2 Five milled rice spectra treated with Savitzky-Golay second derivative. 
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เมื่อแปลงขอมูลสเปกตรัมดวยเทคนิคทางคณิตศาสตรดวยวิธีตางๆ พบวา เทคนิคทาง
คณิตศาสตรที่สามารถใชแปลงขอมูลสเปกตรัมและใหผลดีมี 3 วิธี คือ Savitzky-Golay second 
derivative, multiplicative scatter correction (MSC), และ Savitzky-Golay smoothing 
โดยพิจารณาจาก Figure 4.3 (a) ลักษณะสเปกตรัมดั้งเดิมที่ได จะสังเกตเห็นการรบกวนของ
สัญญาณ (noise) ในชวงความยาวคลื่น 2050-2500 นาโนเมตร จึงแปลงขอมูลสเปกตรัมดวย 
Savitzky-Golay smoothing [Figure 4.3 (b)] เพื่อลดปญหาการรบกวนของสัญญาณตอคา    
การดูดกลืนแสง (Katsumoto et al., 2001; Siesler et al., 2002) สเปกตรัมที่ไดมีลักษณะ
เหมือนสเปกตรัมดั้งเดิมแตจะเรียบสม่ําเสมอมากกวา เมื่อแปลงขอมูลดวย MSC [Figure 4.3 (c)] 
พบวา รูปรางของสเปกตรัมที่ไดเหมือนกับสเปกตรัมดั้งเดิม แตเสนสเปกตรัมในแนวแกน Y เล่ือน
มาชิดกัน สวน Figure 4.3 (d) แปลงขอมูลสเปกตรัมดวย Savitzky-Golay second derivative 
พบสเปกตรัมลักษณะหัวกลับลงมาดานลาง และแถบสเปกตรัมเลื่อนมาชิดกัน ทําใหไดแถบ
สเปกตรัมแคบลง และการซอนทับของพีกแยกกันอยางชัดเจน สําหรับ Figure 4.3 (e, f) เปน
สเปกตรัมที่แปลงขอมูลดวย Savitzky-Golay second derivative รวมกับ MSC และ MSC รวมกบั 
Savitzky-Golay second derivative สามารถลดปญหาการซอนทับกันของพีก และการเลื่อนตัว
ของสเปกตรัม ที่เกิดจากการกระเจิงแสงได สอดคลองกับรายงานของ William and Norris (2001) 
พบวา การแปลงขอมูลสเปกตรัมดวย MSC และ second derivative สามารถลดอิทธิพลของขนาด
ตัวอยางและการกระเจิงแสงได สําหรับการแปลงขอมูลดวย Savitzky-Golay second derivative, 
MSC รวมกับ Savitzky-Golay smoothing และ MSC, Savitzky-Golay second derivative 
รวมกับ Savitzky-Golay smoothing [Figure 4.3 (g, h)] สามารถลดปญหาการซอนทับกันของ
พีก การเลื่อนตัวของสเปกตรัม และสัญญาณรบกวนตอคาการดูดกลืนแสงได โดยลักษณะของ
สเปกตรัมที่ไดจะคลายกับ Figure 4.3 (e, f) แตจะเรียบและสม่ําเสมอกวา การแปลงขอมูลสเปกตรัม
ดวย smoothing ที่อันดับสูงเกินไปอาจทําใหไดพีกสเปกตรัมของ derivative มีลักษณะบิดเบือน
ไปจากที่ควรจะเปนได (ธีรศักดิ์ และวนิดา, 2550) จะเห็นไดวาการแปลงขอมูลสเปกตรัมแตละวิธี
รวมกันไมวากอนหรือหลัง ใหผลของสเปกตรัมและคาการดูดกลืนแสงไมตางกัน ดังใน Figure 4.3 

(e, f) และ Figure 4.3 (g, h) อยางไรก็ตาม การแปลงขอมูลสเปกตรัมรวมกันหลายๆ วิธีก็อาจทําให
ขอมูลหายไป (Kawano and Saranwong, 2007) ในขาวปริมาณองคประกอบทางเคมีแตละคา 
ประกอบดวยโมเลกุลที่ตางกัน การดูดกลืนแสง NIR จึงตางกันดวย ดังเชน พีกของน้ําจะเห็นได
ชัดเจนมาก จึงไมจําเปนตองแปลงขอมูลดวยเทคนิคทางคณิตศาสตรตางๆ แตกรณีของปริมาณอมิโลส 
โปรตีน หรือไขมัน จะถูกรบกวนโดยโมเลกุลของน้ํา ที่มีประสิทธิภาพในการดูดกลืนแสง NIR ได
ดีกวาองคประกอบทางเคมีเหลานี้ จึงถูกซอนทับดวยพีกของโมเลกุลน้ํา ทําใหเห็นพีกของอมิโลส 
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โปรตีน และไขมันไมชัดเจน จึงตองแปลงขอมูลดวยเทคนิคทางคณิตศาสตรดวยวิธีตางๆ รวมถึง
การเลือกชวงความยาวคลื่นที่เหมาะสม จะทําใหเห็นพีกของอมิโลส โปรตีน หรือไขมันในขาวได
ชัดเจนยิ่งขึ้น 
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(a) original spectra      (b) Savitzky-Golay smoothing 
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Figure 4.3  Five milled rice cultivars spectra treated with mathematical techniques. 
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(e) Savitzky-Golay second derivative          (f) MSC and Savitzky-Golay second derivative 
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-1.2

-0.8

-0.4

0.0

0.4

0.8

1.2

1100 1400 1700 2000 2300

Wavelength (nm)

d2 lo
g 

(1
/R

) x
 1

0-3

    

-1.2

-0.8

-0.4

0.0

0.4

0.8

1.2

1100 1400 1700 2000 2300

Wavelength (nm)

d2 lo
g 

(1
/R

) x
 1

0-3

  
(g) Savitzky-Golay second derivative         (h) MSC and Savitzky-Golay second derivative 
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Figure 4.3 Five milled rice cultivars spectra treated with mathematical techniques 

(continued). 
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4.3 การสรางสมการทํานายองคประกอบทางเคมีในขาวสาร  
 4.3.1 การสรางสมการทํานายปริมาณอมิโลสในขาวสาร 

  การสรางสมการทํานายปริมาณอมิโลสในขาวสาร จํานวน 300 ตัวอยาง โดยนําขอมูล
สเปกตรัม ในชวงความยาวคลื่น 1100-2500 นาโนเมตร กับขอมูลปริมาณอมิโลสในขาวที่ไดจาก
การวิเคราะหทางเคมีมาหาความสัมพันธ โดยการสรางสมการถดถอยเชิงเสนดวยเทคนิค PLSR 
แลวใชวิธีทดสอบสมการ (validation method) แบบ test set โดยแบงออกเปน 2 กลุม ไดแก 
กลุมสรางสมการทํานายปริมาณองคประกอบทางเคมี (calibration set) จํานวน 155 ตัวอยาง และ
กลุมทดสอบสมการ (validation set) จํานวน 145 ตัวอยาง ขอมูลทางสถิติของตัวอยางทั้งสองกลุม
แสดงใน Table 4.3 โดยมีปริมาณอมิโลสในชวง 13.88-33.09% 
 
 
Table 4.3 Characteristics of calibration and validation sample set of five milled rice 

cultivars for amylose content determination by NIR. 
Variable Calibration sample set Validation sample set 

  Number of samples 155 145 
  Amylose content (% wet basis) 13.88-33.09 14.03-32.92 
  Mean 19.62 19.57 
  Standard deviation (SD) 5.99 5.98 

 
 
 จากการสรางสมการทํานายปริมาณอมิโลสของขาวสาร (Table 4.4) เมื่อเปรียบเทียบ
การแปลงขอมูลดวยเทคนิคทางคณิตศาสตร พบวาการแปลงขอมูลสเปกตรัมทั้ง 4 วิธีใหความแมนยําสูง 
โดยมีคา R เทากับ 0.96, 0.96, 0.97 และ 0.97 ตามลําดับ แตสมการทํานายที่แปลงขอมูลสเปกตรัม
ดวย MSC รวมกับ 2nd derivative และสมการทํานายที่แปลงขอมูลสเปกตรัมดวย MSC, 2nd 

derivative รวมกับ smoothing ในชวงความยาวคลื่นที่แสดงใน Table 4.4 มีจํานวนแฟกเตอร (F) 

เทากับ 7 แฟกเตอร ซ่ึงจํานวนแฟกเตอรที่เพิ่มขึ้นไมทําใหเกิด over fitting เนื่องจากคา R เพิ่มขึ้น 
แตคา SEC, SEP และ Bias ลดลงตามกัน เมื่อทดสอบความแตกตางทางสถิติของคา SEP ทั้ง 4 

สมการ พบวา สมการทํานายที่แปลงขอมูลสเปกตรัมดวย 2nd derivative และสมการทํานายที่
แปลงขอมูลสเปกตรัมดวย 2nd derivative รวมกับ smoothing มีคา SEP สูงที่แตกตางกับสมการ
ทํานายที่แปลงขอมูลสเปกตรัมดวย MSC รวมกับ 2nd derivative และสมการทํานายที่แปลงขอมูล
สเปกตรัมดวย MSC, 2nd derivative รวมกับ smoothing อยางมีนัยสําคัญทางสถิติ (p ≤ 0.05) 
โดยใหคา SEP เทากับ 1.95%, 1.97%, 1.81% และ 1.81% ตามลําดับ ซ่ึงสมการทํานายที่แปลง
ขอมูลสเปกตรัมดวย MSC รวมกับ 2nd derivative และสมการทํานายที่แปลงขอมูลสเปกตรัมดวย 
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MSC, 2nd derivative รวมกับ smoothing ใหคา RPD สูงเทากัน คือ 3.30 แตสมการทํานายที่
แปลงขอมูลสเปกตรัมดวย MSC, 2nd derivative รวมกับ smoothing จะใหพีกในกราฟสัมประสิทธิ์
การถดถอยที่เกี่ยวของกับแปงชัดเจนกวาสมการทํานายที่แปลงขอมูลสเปกตรัมดวย MSC รวมกับ 
2nd derivative ดังนั้น จึงเลือกเปนสมการสําหรับใชในการทํานายที่ชวงความยาวคลื่น 1300-2448 
นาโนเมตร โดยใหคา F, R, SEC, SEP, Bias และ RPD เทากับ 7, 0.97, 1.57%, 1.81%, 

0.09% และ 3.30 ตามลําดับ (Table 4.4) จากเกณฑการพิจารณาคา RPD ของ William (2007) 
แสดงคา RPD ที่ชวง 3.1-4.9 สามารถแยกผลผลิตได ดังนั้นจะเห็นวาสมการทํานายที่เลือกอาจจะ
ใชแบงแยกปริมาณอมิโลสในขาวสารได  
 
 
Table 4.4 PLSR calibration results for amylose content using spectra pretreatments.  

Pre-treatment 
Wavelength region 

(nm) 
F R SEC SEP Bias RPD

2nd derivative 1400-2458 6 0.96 1.75 1.95b 0.21 3.07 
2nd derivative+smoothing 1150-2448 6 0.96 1.76 1.97b 0.21 3.04 
MSC+2nd derivative 1300-2458 7 0.97 1.56 1.81a 0.10 3.30 
MSC+2nd derivative+Smoothing 1300-2448 7 0.97 1.57 1.81a 0.09 3.30 
F:  number of factors used in the calibration equation. 
R:  multiple correlation coefficients. 
SEC:  standard error of calibration. 
SEP:  standard error of prediction, tested by the method of Fearn (1996). 
Bias:  average of difference between actual value and NIR value. 
RPD:  ratio of standard deviation of reference data in validation set to SEP. 
Means with the different letters in same column indicate significant difference at 95% confidence. 
 
  
 เมื่อพิจารณาคาสัมประสิทธิ์การถดถอย (regression coefficient) ของสมการทํานาย
ปริมาณอมิโลสที่แปลงขอมูลสเปกตรัมดวย MSC, 2nd derivative และ smoothing ในชวง  
ความยาวคลื่น 1300-2448 นาโนเมตร (Figure 4.4) พบวาที่ความยาวคลื่น 1524, 1582, 1772 

และ 2102 นาโนเมตร มีความเกี่ยวของกับพันธะ C-H และ O-H ที่มีความสัมพันธกับแปง 
(Osborne et al., 1993) ขณะที่ Shenk et al. (2001) พบวาที่ความยาวคลื่น 1524 นาโนเมตรนั้น      
มีความเกี่ยวของกับพันธะ N-H งานวิจัยสวนใหญพบวาที่ความยาวคลื่น 2100 นาโนเมตร มี
ความสัมพันธกับแปงมากที่สุด (Osborne et al., 1993; William and Norris, 2001; Shenk et al., 

2001) แตในการศึกษาครั้งนี้พบพีกที่ความยาวคลื่น 2102 นาโนเมตร อันเปนผลจากการแปลง
ขอมูลสเปกตรัมดวยเทคนิคทางคณิตศาสตร จึงทําใหพีกเกิดการเลื่อนไปเล็กนอย ซ่ึงพันธะและ
โมเลกุลที่เกี่ยวของนั้นมีความสัมพันธกับโครงสรางของอมิโลสที่เปนองคประกอบสวนหนึ่งของแปง   
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 จากผลการทดลองจะเห็นวาสมการทํานายที่ใหผลการทํานายดีที่สุดอยูในชวงความยาวคลื่น 
1300-2448 นาโนเมตร ซ่ึงมีขอมูลความยาวคลื่น 2100 นาโนเมตร อยูดวย  
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Figure 4.4 Regression coefficient plots for amylose calibration equation of five 

milled rice cultivars.  
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Figure 4.5 Scatter plots for predicting amylose content of (a) the calibration sample 

set and (b) validation sample set using amylose calibration equation 
developed. 
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 จากกราฟการทํานายปริมาณอมิโลสในขาวสาร  5 พันธุ  (Figure 4.5)  พบวามี             
การแบงกลุมพันธุขาวตามปริมาณอมิโลสออกเปน 2 กลุมไดอยางชัดเจน คือกลุมขาวที่มีปริมาณ 
อมิโลสต่ําไดแก พันธุกข15, พันธุขาวดอกมะลิ 105, พันธุขาวเจาหอมสุพรรณบุรี และพันธุ
ปทุมธานี 1 และกลุมขาวที่มีปริมาณอมิโลสสูง ไดแก พันธุชัยนาท 1 ทั้งนี้อาจเปนผลจากพันธุขาว
ที่นํามาสรางสมการทํานายมีปริมาณอมิโลสแตกตางกันมากคือ ปริมาณอมิโลสต่ําและสูง ทําใหมี
ชวงของปริมาณอมิโลสที่นํามาสรางสมการคอนขางกวาง คา R ที่ไดจึงมีคาสูง รวมทั้งคา SEC 

และ SEP สูงขึ้นดวย (William, 2001) การทําใหคา SEC และ SEP ลดต่ําลง อาจแกไขได โดย
การสรางสมการทํานาย 2 สมการ คือสมการทํานายสําหรับขาวที่มีปริมาณอมิโลสต่ําและสมการ
ทํานายสําหรับขาวที่มีปริมาณอมิโลสสูง หรือหาขาวพันธุที่มีอมิโลสปานกลางมาใชในการพัฒนา
สมการในลําดับตอไป 
 
 
 4.3.2 การสรางสมการทํานายปริมาณโปรตีนในขาวสาร  
 การสรางสมการทํานายปริมาณโปรตีนในขาวสาร จํานวน 120 ตัวอยาง โดยนําขอมูล
สเปกตรัม ในชวงความยาวคลื่น 1100-2500 นาโนเมตร กับขอมูลปริมาณโปรตีนในขาวที่ไดจาก
การวิเคราะหทางเคมีมาหาความสัมพันธ โดยการสรางสมการถดถอยเชิงเสนดวยเทคนิค PLSR 
และตรวจสอบ outlier ดวยวิธี leverage correction และ full cross validation พบวาขาวสาร
ตัวอยางที่ 20 เปน outlier จึงตัดออก สรางสมการและใชวิธีทดสอบสมการ (validation method) 

แบบ test set โดยแบงออกเปน 2 กลุม ไดแก กลุมสรางสมการทํานายคาทางเคมี (calibration set) 
จํานวน 64 ตัวอยาง และกลุมทดสอบสมการ (validation set) จํานวน 55 ตัวอยาง ขอมูลทางสถิติ
ของตัวอยางทั้งสองกลุมแสดงใน Table 4.5 โดยมีปริมาณโปรตีนในชวง 6.64-9.03% 
 
 
Table 4.5 Characteristics of calibration and validation sample set of five milled rice 

cultivars for protein content determination by NIR. 
Variable Calibration sample set Validation sample set 

  Number of samples 64 55 
  Protein content (% wet basis) 6.64-9.03 6.65-8.89 
  Mean 7.72 7.68 
  Standard deviation (SD) 0.50 0.47 
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 การสรางสมการทํานายปริมาณโปรตีนของขาวสารทั้ง 5 พันธุ (Table 4.6) เมื่อ
เปรียบเทียบการแปลงขอมูลดวยเทคนิคทางคณิตศาสตรทั้ง 4 วิธี พบวา มีจํานวน factor เทากันคือ 
6 factor สวนความแมนยําของสมการที่แปลงขอมูลสเปกตรัมดวย MSC, 2nd derivative รวมกับ 
smoothing ต่ํากวาสมการที่แปลงขอมูลสเปกตรัมอีก 3 วิธี มีคา R เทากับ 0.95 แตเมื่อทดสอบ
สมการทางสถิติของคา SEP พบวาคา SEP มีคาต่ําที่แตกตางกันอยางมีนัยสําคัญทางสถิติ อีกทั้ง
สมการทํานายที่แปลงขอมูลสเปกตรัมดวย MSC, 2nd derivative รวมกับ smoothing มีคา RPD 

สูงสุดดวย ดังนั้นจึงเลือกเปนสมการสําหรับใชในการทํานายปริมาณโปรตีนในชวงความยาวคลื่น 
1130-2250 นาโนเมตร โดยใหคา F, R, SEC, SEP, Bias และ RPD เทากับ 6, 0.95, 0.15%, 

0.19%, 0.04% และ 2.52 ตามลําดับ (Table 4.6)   
 
 
Table 4.6 PLSR calibration results for protein content using spectra pretreatments. 

Pre-treatment 
Wavelength region 

(nm) 
F R SEC SEP Bias RPD

2nd derivative 1110-2448 6 0.96 0.14 0.23b 0.04 2.03 
2nd derivative+smoothing 1120-2250 6 0.96 0.15 0.21b 0.05 2.25 
MSC+2nd derivative 1150-2448 6 0.96 0.14 0.22b 0.05 2.09 
MSC+2nd derivative+smoothing 1130-2250 6 0.95 0.15 0.19a 0.04 2.52 
F:  number of factors used in the calibration equation. 
R:  multiple correlation coefficients. 
SEC:  standard error of calibration. 
SEP:  standard error of prediction, tested by the method of Fearn (1996). 
Bias:  average of difference between actual value and NIR value. 
RPD:  ratio of standard deviation of reference data in validation set to SEP. 
Means with the different letters in same column indicate significant difference at 95% confidence. 
  
 
 เมื่อพิจารณาคาสัมประสิทธิ์การถดถอย (regression coefficient) ของสมการทํานาย
ปริมาณโปรตีน ที่แปลงขอมูลสเปกตรัมดวยวิธี MSC, 2nd derivative และ smoothing ในชวง    
ความยาวคลื่น 1130-2250 นาโนเมตร พบวาที่ความยาวคลื่น 1726, 1990 และ 2188 นาโนเมตร 

มีความสัมพันธกับปริมาณโปรตีนมาก (Figure 4.6) ซ่ึง Osborne et al. (1993) และ Shenk et al. (2001) 

รายงานวา ที่ความยาวคลื่น 1725 มีความสัมพันธกับโครงสราง CH2 ขณะที่ Rittiron et al. 
(2004, 2005) พบโปรตีนในการตรวจวัดขาวเมล็ดเดียว (single kernel) ของขาวกลองและ
ขาวสารญี่ปุนที่ความยาวคลื่น 1735 และ 1726 นาโนเมตร ตามลําดับ สวนที่ความยาวคลื่น 1980 

และ 2180 นาโนเมตร มีความสัมพันธกับโปรตีน (Osborne et al., 1993; Shenk et al., 2001) 

นอกจากนี้ Coleman et al. (1982) ไดรายงานวาชวงความยาวคลื่น 2100-2200 นาโนเมตร มี
ความสัมพันธกับปริมาณโปรตีนในอาหารสัตว เชนเดียวกับรายงานของ Osborne et al. (1993) 
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พบวา ที่ความยาวคลื่น 2050 และ 2180 นาโนเมตร มีความสัมพันธกับโปรตีน สอดคลองกับ 

Shenk et al. (2001) รายงานวาผลผลิตทางการเกษตรสวนใหญ จะพบพีกของโปรตีนที่ความยาวคลืน่ 
2180 นาโนเมตร แตในการศึกษาครั้งนี้พบพีกที่ความยาวคลื่น 2188 นาโนเมตร ซ่ึงพีกที่พบอาจ
เล่ือนไปเล็กนอย เนื่องจากการแปลงขอมูลสเปกตรัมดวยเทคนิคทางคณิตศาสตร ดังนั้นสมการ
ทํานายที่สรางขึ้นในชวงความยาวคลื่น 1130-2250 นาโนเมตร จึงมีความยาวคลื่นที่สัมพันธกับ
ปริมาณโปรตีนในขาวสาร ผลการทํานายปริมาณโปรตีนในขาวสารโดยใชสมการทํานายที่สรางขึ้น
จากกลุมตัวอยาง calibration set และกลุมตัวอยาง validation set แสดงใน Figure 4.7 ที่ใหคา 
R, SEC, SEP และ Bias เทากับ 0.95, 0.15%, 0.19% และ 0.04% ตามลําดับ 
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Figure 4.6 Regression coefficient plots for protein calibration equation of five 
milled rice cultivars. 
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Figure 4.7 Scatter plots for predicting protein content of (a) the calibration sample 

set and (b) validation sample set using protein calibration equation 
developed. 
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4.3.3 การสรางสมการทํานายปริมาณไขมันรวมในขาวสาร 

 การสรางสมการทํานายปริมาณไขมันโดยรวมในขาวสาร จํานวน 180 ตัวอยาง โดยนํา
ขอมูลสเปกตรัม ในชวงความยาวคลื่น 1100-2500 นาโนเมตร กับขอมูลปริมาณไขมันโดยรวมใน
ขาวที่ไดจากการวิเคราะหทางเคมีมาหาความสัมพันธ โดยการสรางสมการถดถอยเชิงเสนดวยเทคนิค 
PLSR และตรวจสอบ outlier ดวยวิธี leverage correction และ full cross validation พบวา
ขาวสารตัวอยางที่ 58 เปน outlier จึงตัดออก สรางสมการและใชวิธีทดสอบสมการ (validation 

method) แบบ test set โดยแบงออกเปน 2 กลุม ไดแก กลุมสรางสมการทํานายคาทางเคมี 
(calibration set) จํานวน 94 ตัวอยาง และกลุมทดสอบสมการ (validation set) จํานวน 85 
ตัวอยาง ขอมูลทางสถิติของตัวอยางทั้งสองกลุมแสดงใน Table 4.7 โดยมีปริมาณไขมันโดยรวม
ในชวง 0.27-1.95% 

 
  
Table 4.7 Characteristics of calibration and validation sample set of five milled rice 

cultivars for crude lipid content determination by NIR. 
Variable Calibration sample set Validation sample set 

  Number of samples 94 85 
  Crude lipid (% wet basis) 0.27-1.95 0.41-1.89 
  Mean 1.08 1.07 
  Standard deviation (SD) 0.42 0.41 
 
  
 จากการสรางสมการทํานายปริมาณไขมันโดยรวมของกลุมตัวอยาง calibration set 
และกลุมตัวอยาง validation set แสดงใน Table 4.8 เมื่อเปรียบเทียบการแปลงขอมูลดวยเทคนิค
ทางคณิตศาสตรทั้ง 4 วิธี พบวา มีคา R, SEC, SEP และ Bias ไมแตกตางกัน แตสมการทํานายที่
แปลงขอมูลสเปกตรัมดวย 2nd derivative รวมกับ MSC และสมการทํานายที่แปลงขอมูลสเปกตรัม
ดวย 2nd derivative, MSC และ smoothing ใหคา RPD สูงสุดเทากับ 3.01 อยางไรก็ตามสมการ
ทํานายที่แปลงขอมูลสเปกตรัมดวย 2nd derivative, MSC และ smoothing จะใหพีกในกราฟ
สัมประสิทธิ์ของสมการถดถอยที่เกี่ยวของกับไขมันชัดเจนกวาสมการทํานายที่แปลงขอมูล
สเปกตรัมดวย 2nd derivative และ MSC ดังนั้น จึงเลือกสมการทํานายที่แปลงขอมูลสเปกตรัมดวย 

2nd derivative, MSC และ smoothing ในชวงความยาวคลื่น 1500-2450 นาโนเมตร โดยใหคา 
R, SEC, SEP, Bias และ RPD เทากับ 0.95, 0.13%, 0.14%, 0.02% และ 3.01 ตามลําดับ  
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Table 4.8 PLSR calibration results for crude lipid content using spectra pretreatments.  

Pre-treatment 
Wavelength region 

(nm) 
F R SEC SEP Bias RPD

2nd derivative 1500-2450 4 0.95 0.13 0.14 0.01 2.93 
2nd derivative +smoothing 1500-2450 4 0.95 0.13 0.14 0.01 2.92 
2nd derivative +MSC 1500-2450 4 0.95 0.13 0.14 0.02 3.01 
2nd derivative +MSC+smoothing 1500-2450 4 0.95 0.13 0.14 0.02 3.01 
F:  number of factors used in the calibration equation. 
R:  multiple correlation coefficients. 
SEC:  standard error of calibration. 
SEP:  standard error of prediction, tested by the method of Fearn (1996). 
Bias:  average of difference between actual value and NIR value. 
RPD:  ratio of standard deviation of reference data in validation set to SEP. 
 
 
 เมื่อพิจารณาคาสัมประสิทธิ์การถดถอย (regression coefficient) ของสมการทํานาย
ปริมาณไขมันโดยรวมที่แปลงขอมูลสเปกตรัมดวย 2nd derivative, MSC และ smoothing 

ในชวงความยาวคลื่น 1500-2450 นาโนเมตร (Figure 4.8) พบวาที่ความยาวคลื่น 1722, 1764 
และ 2378 นาโนเมตร มีความเกี่ยวของกับพันธะ CH (Osborne et al., 1993; Shenk et al., 2001; 

William, 2007) ซ่ึงเปนพันธะเคมีที่พบในโครงสรางไขมัน Iwamoto et al. (1984) รายงานวา    
ที่ความยาวคลื่น 1724 นาโนเมตร มีความสัมพันธกับปริมาณไขมันในแปงบริสุทธิ์ สวนผลผลิต
ทางการเกษตรสวนใหญจะพบพีกของไขมันที่ความยาวคลื่น 2310 นาโนเมตร (Shenk et al., 2001) 
ดังนั้น สมการทํานายที่สรางขึ้นในชวงความยาวคลื่น 1500-2450 นาโนเมตร จึงมีความยาวคลื่นที่
สัมพันธกับปริมาณไขมันในขาวสาร ผลการทํานายปริมาณไขมันในขาวสาร โดยใชสมการทํานาย
ที่เลือกแสดงใน Figure 4.9  
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Figure 4.8 Regression coefficient plots for crude lipid calibration equation of five 

milled rice cultivars.  
 
 
 
 
 
 

0.2

0.5

0.8

1.1

1.4

1.7

2.0

0.2 0.5 0.8 1.1 1.4 1.7 2.0

Actual value (%)

Pr
ed

ic
te

d 
va

lu
e 

(%
)

(a)

R      = 0.95
SEC = 0.13%

0.2

0.5

0.8

1.1

1.4

1.7

2.0

0.2 0.5 0.8 1.1 1.4 1.7 2.0

Actual value (%)

Pr
ed

ic
te

d 
va

lu
e 

(%
)

(b)

SEP = 0.14%
Bias = 0.02%

 
 
Figure 4.9 Scatter plots for predicting crude lipid content of (a) the calibration 

sample set and (b) validation sample set using crude lipid calibration 
equation developed. 
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4.3.4 การสรางสมการทํานายปริมาณความชื้นในขาวสาร  
 การสรางสมการทํานายปริมาณความชื้นในขาวสาร จํานวน 200 ตัวอยาง โดยนําขอมูล
สเปกตรัม ในชวงความยาวคลื่น 1100-2500 นาโนเมตร กับขอมูลปริมาณความชื้นในขาวที่ไดจาก
การวิเคราะหทางเคมีมาหาความสัมพันธ โดยการสรางสมการถดถอยเชิงเสนดวยเทคนิค PLSR 
และตรวจสอบ outlier ดวยวิธี leverage correction และ full cross validation พบวาขาวสาร
ตัวอยางที่ 25 เปน outlier จึงตัดออก สรางสมการและใชวิธีทดสอบสมการ (validation method) 

แบบ test set โดยแบงออกเปน 2 กลุม ไดแก กลุมสรางสมการทํานายคาทางเคมี (calibration set) 
จํานวน 104 ตัวอยาง และกลุมทดสอบสมการ (validation set) จํานวน 95 ตัวอยาง คาทางสถิติ
ตัวอยางทั้งสองกลุมแสดงใน Table 4.9 โดยมีปริมาณความชื้นในชวง 9.38-10.98% 
 
 
Table 4.9 Characteristics of calibration and validation sample set of five milled rice 

cultivars for moisture content determination by NIR. 
Variable Calibration sample set Validation sample set 

  Number of samples 104 95 
  Moisture content (% wet basis) 9.38-10.98 9.42-10.97 
  Mean 10.21 10.20 
  Standard deviation (SD) 0.43 0.42 
  
 
 จาก Table 4.10 เมื่อทําการเปรียบเทียบการแปลงขอมูลดวยเทคนิคทางคณิตศาสตรทั้ง 
4 วิธี พบสมการทํานายที่แปลงขอมูลสเปกตรัมดวย 2nd derivative รวมกับ MSC และสมการ
ทํานายที่แปลงขอมูลสเปกตรัมดวย 2nd derivative, MSC และ smoothing ใหคา R สูงสุด เทากับ 
0.93 โดยมีคา SEP ไมแตกตางกัน อยางไรก็ดีสมการทํานายที่แปลงขอมูลสเปกตรัมดวย 2nd 

derivative, MSC และ smoothing จะใหพีกในกราฟสัมประสิทธิ์ของสมการถดถอยที่เกี่ยวของ
กับความชื้นชัดเจนกวาสมการทํานายที่แปลงขอมูลสเปกตรัมดวย 2nd derivative และ MSC 
ดังนั้น จึงเลือกสมการทํานายที่แปลงขอมูลสเปกตรัมดวย 2nd derivative, MSC และ smoothing 
ในชวงความยาวคลื่น 1300-2400 นาโนเมตร โดยใหคา R, SEC, SEP, Bias และ RPD เทากับ 
0.93, 0.16%, 0.16%,0.02% และ 2.67 ตามลําดับ  
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Table 4.10  PLSR calibration results for moisture content using spectra pretreatments.  

Pre-treatment 
Wavelength region 

(nm) 
F R SEC SEP Bias RPD

2nd derivative 1200-2400 4 0.92 0.16 0.16 0.02 2.67 
2nd derivative+smoothing 1140-2400 4 0.92 0.16 0.16 0.02 2.73 
2nd derivative+MSC 1200-2300 4 0.93 0.16 0.16 0.02 2.64 
2nd derivative+MSC+smoothing 1300-2300 4 0.93 0.16 0.16 0.02 2.67 
F:  number of factors used in the calibration equation. 
R:  multiple correlation coefficients. 
SEC:  standard error of calibration. 
SEP:  standard error of prediction, tested by the method of Fearn (1996). 
Bias:  average of difference between actual value and NIR value. 
RPD:  ratio of standard deviation of reference data in validation set to SEP. 
 
  

 เมื่อพิจารณาคาสัมประสิทธิ์การถดถอย (regression coefficient) ของสมการทํานาย
ปริมาณความชื้น ที่แปลงขอมูลสเปกตรัมดวย 2nd derivative, MSC และ smoothing ในชวง
ความยาวคลื่น 1300-2300 นาโนเมตร (Figure 4.10) พบวาพีกที่ความยาวคลื่น 1400, 1452 และ
1936 นาโนเมตร มีความเกี่ยวของกับพันธะ O-H (Osborne et al., 1993; Shenk et al., 2001) 
จากรายงานของ Curcio and Petty (1951) พบวาน้ําบริสุทธิ์ที่อุณหภูมิ 20 องศาเซลเซียส จะ
ดูดกลืนแสงที่ความยาวคลื่น 760, 970, 1190, 1450 และ 1940 นาโนเมตร สอดคลองกับ 
William and Norris (2001) ที่พบพีกน้ําชัดเจนที่สุดที่ความยาวคลื่น 1450 และ 1940 นาโนเมตร 
และ Shenk et al. (2001) พบวาพีกน้ําที่ชัดเจนในผลผลิตทางการเกษตรคือ ที่ความยาวคลื่น 1940 

นาโนเมตร แตในการศึกษาครั้งนี้ พบพีกที่ความยาวคลื่น 1936 นาโนเมตร อันเปนผลจากการแปลง
ขอมูลสเปกตรัมดวยเทคนิคทางคณิตศาสตร จึงทําใหพีกเกิดการเลื่อนไปเล็กนอย จะเห็นไดวา    
การดูดกลืนแสงของน้ําอาจเกิดขึ้นที่ความยาวคลื่นตางกัน เนื่องจากน้ําเกิด weak band ในชวงคลื่นแสง 
NIR จึงมีประสิทธิภาพมากในการดูดกลืนแสง รวมถึงอุณหภูมิของตัวอยางที่มีผลกระทบโดยตรง
ตอโมเลกุลของน้ํา ที่สามารถสงผลตอความแมนยําของสมการได (Iwamoto et al., 1995) ดังนั้น 

สมการทํานายที่สรางขึ้นในชวงความยาวคลื่น 1300-2300 นาโนเมตร จึงมีความยาวคลื่นที่สัมพันธ
กับปริมาณความชื้นในขาวสาร ผลการทํานายปริมาณความชื้นในขาวสาร โดยใชสมการทํานายที่
สรางขึ้นในกลุมตัวอยาง calibration set และกลุมตัวอยาง validation set แสดงใน Figure 4.11 

จะพบคา R ที่คอนขางต่ํากวาสมการทํานายปริมาณองคประกอบทางเคมีดังที่กลาวมาขางตน อาจ
เปนเพราะปริมาณความชื้นที่วิเคราะหไดไมกระจายตัว คอนขางเกาะกลุมกัน ทําใหการกระจายของ
ขอมูลนอยคาที่ทํานายไดจึงยังไมดีนัก (จีรวรรณ, 2545) ถาตองการใหคา R สูงขึ้น ควรมีการขยาย
ชวง ปริมาณความชื้นใหกวางขึ้น แตในการศึกษาครั้งนี้มีจํานวนตัวอยางที่จํากัด จึงทําใหได
ความชื้นที่ระดับเดียว  
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Figure 4.10 Regression coefficient plots for moisture calibration equation of five 
milled rice cultivars.  
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Figure 4.11 Scatter plots for predicting moisture content of (a) the calibration sample 

set and (b) validation sample set using moisture calibration equation 
developed. 
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4.4 การทดสอบสมการที่สรางขึน้ดวยขาวจากแหลงอื่น 

นําสมการที่สรางขึ้นในผลการทดลอง 4.3 ของปริมาณอมิโลส ปริมาณไขมันโดยรวม 
และปริมาณความชื้นของขาวสาร มาทดสอบความแมนยํา (precision) ดวยขาวที่ปลูกจากแหลงอื่น 
ไดแก พันธุขาวดอกมะลิ 105 จากศูนยวิจัยขาวแพร พันธุชัยนาท 1 จากเกษตรกร อําเภอตรอน 
จังหวัดอุตรดิตถ และพันธุปทุมธานี 1 จากศูนยวิจัยขาวปทุมธานี โดยนําขาวแตละพันธุมาวัด
สเปกตรัมดวยเครื่อง NIR พันธุละ 20 ตัวอยาง แลวนําไปวิเคราะหหาปริมาณอมิโลส ไขมันโดยรวม 
และความชื้น (Table 4.11) ซ่ึงทุกขั้นตอนจะทําเชนเดียวกับชุดที่ใชสรางสมการปริมาณ
องคประกอบทางเคมี แลวนําขอมูลไปทดสอบดวยโปรแกรม unscrambler ซ่ึงในการศึกษาครั้งนี้ 
จึงไมไดทดสอบความแมนยําของสมการทํานายปริมาณโปรตีน เนื่องจากตองสงตัวอยางไป
วิเคราะหทางเคมีที่ประเทศเยอรมัน  
 ขอมูลทางสถิติของปริมาณอมิโลส ไขมันโดยรวม และความชื้นของตัวอยางที่ใชใน   
การทดสอบสมการ (validation unknown or prediction sample set) จํานวน 60 ตัวอยาง 
พบวาขาวทั้ง 3 พันธุมีปริมาณอมิโลสอยูในชวง 15.61-31.74% ปริมาณไขมันโดยรวมอยูในชวง 
0.35-0.91% และปริมาณความชื้นอยูในชวง 10.82-13.09 % (Table 4.11) 

นําสมการที่สรางขึ้นมาทํานายปริมาณอมิโลส ไขมันโดยรวม และความชื้น ของกลุม
ตัวอยาง unknown พบวาใหคา R เทากับ 0.96, -0.27 และ 0.56 ตามลําดับ คา SEP เทากับ 2.07 

%, 0.23% และ 0.56% ตามลําดับ และคา bias เทากับ -1.17%, -0.59% และ -0.24 % ตามลําดับ 
(Table 4.12) 

เมื่อพิจารณาคา R ของกลุมตัวอยาง validation (validation sample set) และกลุม
ตัวอยาง unknown (prediction sample set) ของปริมาณอมิโลสมีคาใกลเคียงกันคือ 0.95 และ 
0.96 ในสวนของปริมาณไขมันโดยรวมและปริมาณความชื้นพบวา คา R ทั้งสองกลุมตัวอยางมี
ความแตกตางกัน โดยคา R ของกลุมตัวอยาง validation มีคาสูงกวากลุมตัวอยาง unknown ซ่ึง
ปริมาณไขมันโดยรวมมีคา R ของกลุมตัวอยาง validation เทากับ 0.94 และกลุมตัวอยาง 
unknown เทากับ -0.27 และปริมาณความชื้นมีคา R ของกลุมตัวอยาง validation เทากับ 0.93 และ
กลุมตัวอยาง unknown เทากับ 0.54 (Table.4.13) และเมื่อพิจารณาคา SEP และ bias ที่ไดจาก
การทํานายปริมาณอมิโลส ไขมันโดยรวม และความชื้นของกลุมตัวอยาง unknown เปรียบเทียบ
กับกลุมตัวอยาง validation ของสมการ พบวา มีคาเพิ่มขึ้น แตคา bias มีคาเพิ่มขึ้นในทางลบ 
(Table.4.13) คา bias ที่ไดมีคาติดลบ หมายถึง คาที่ไดจากการทํานายดวยสมการมีคาต่ํากวาคาทาง
เคมีที่วัดได การที่คา SEP และ bias ของกลุมตัวอยาง unknown มีคาเพิ่มสูงขึ้นนั้น อาจเกิดจาก
คุณภาพของขาวที่นํามาทดสอบแตกตางกัน ซ่ึงพบวาขาวพันธุปทุมธานี 1 ที่ไดจากศูนยวิจัยขาว
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ปทุมธานี มีขาวทองไขมากถึง 11.98% ทําใหมีผลตอสเปกตรัมที่ได รวมถึงชวงเวลาในการวัด
สเปกตรัมที่แตกตางกันดวย สอดคลองกับ William (2001) ที่คาความแตกตางของขอมูลที่ไดจาก
การทํานายดวย NIR และขอมูลจากวิธีอางอิง เกิดจากคุณภาพของตัวอยาง, ฤดูกาล, ขั้นตอนการเตรียม, 
ชวงวันเวลาในการวัด และอุณหภูมิของตัวอยางและเครื่องมือที่มีความแตกตางกัน โดยคา bias ที่มี
คาตางกันมากสามารถแกไขดวยการทํา bias correction คือ นําคา bias ขององคประกอบทางเคมี
แตละคาไปบวกกับคาที่ทํานายดวยสมการ สําหรับความแมนยําของสมการทํานายที่สรางขึ้น
นอกจากจะพิจารณาจากคา R แลว ยังสามารถพิจารณาจากคา SEP ซ่ึงหากคา SEP ที่ทํานายไดของ
กลุมตัวอยาง unknown มีคาใกลเคียงกับคา SEP ของกลุมตัวอยาง validation แสดงวาสมการที่
สรางขึ้นมีความแมนยํา (William and Norris, 2001) เชนเดียวกับ Kawano and Saranwong 
(2007) กลาววา คา SEP ของกลุมตัวอยาง unknown มีคาไมเกิน 1 เทาของคา SEP ของกลุม
ตัวอยาง validation สามารถนําสมการที่สรางขึ้นดวยเทคนิค NIRS ทํานายปริมาณองคประกอบ
ทางเคมีได  

จาก Table.4.13 สมการทํานายปริมาณอมิโลสมีคา R ที่ใกลเคียงกัน และคา SEP ของ
กลุมตัวอยาง unknown มีคาไมเกิน 1 เทาของกลุมตัวอยาง validation ถือวาสมการทํานาย
ปริมาณอมิโลสที่สรางขึ้นมีความแมนยํา และสมการทํานายปริมาณไขมันโดยรวมมีคา SEP ของ
กลุมตัวอยาง unknown ไมเกิน 1 เทาของกลุมตัวอยาง validation เชนกัน แตมีคา R ของกลุม
ตัวอยาง unknown ต่ํากวากลุมตัวอยาง validation ที่แตกตางกัน สมการทํานายปริมาณไขมัน
โดยรวมที่สรางขึ้นจึงไมแมนยํา อาจเกิดเนื่องจากการวิเคราะหทางเคมีที่มีคาความแปรปรวนสูง 
และการเลือกสมการที่ไมเหมาะสม เพื่อตองการใหไดคา R สูง, คา SEC และ SEP ต่ํา สําหรับ
สมการทํานายปริมาณความชื้นมีคา SEP ของกลุมตัวอยาง unknown เกิน 1 เทาของกลุมตัวอยาง 
validation และมีคา R ของกลุมตัวอยาง unknown ต่ํากวากลุมตัวอยาง validation ที่แตกตางกัน 
ดังนั้น สมการทํานายปริมาณความชื้นที่สรางขึ้นจึงไมมีความแมนยํา เนื่องจากชวงปริมาณความชื้น
ที่นํามาสรางสมการอยูในชวงที่แคบคือ 9.38-10.98% แตปริมาณความชื้นที่นํามาทํานายอยูในชวง 
10.82-13.09% ซ่ึงมีคาที่เกินกวาชวงของสมการทํานายปริมาณความชื้นที่สรางขึ้น สอดคลองกับ 
Kawano and Saranwong (2007) กลาววา การที่คา SEP ของกลุมตัวอยาง unknown เกิน 1 เทา
ของคา SEP ของกลุมตัวอยาง validation เพราะจํานวนตัวอยางที่นํามาวิเคราะหนอยเกินไปไม
พอเพียงที่จะใชทํานาย ดังนั้นจึงตองทําการเพิ่มขอมูลของสมการใหครอบคลุมปริมาณองคประกอบ
ทางเคมี รวมถึงการวิเคราะหทางเคมีตองมีความแมนยําของวิธีมาตรฐานดวย (Kawano, 2002) 
เพื่อพัฒนาสมการใหมีความแมนยํามากขึ้น สามารถทํานายตัวอยางในอนาคตได 
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Table 4.11 Characteristics of unknown sample for prediction sample set of amylose, 
crude lipid and moisture content (% wet basis) in three milled rice cultivars. 

Variable Amylose Crude lipid Moisture 

  Number of samples 60 60 60 
  Range 15.61-31.74 0.35-0.91 10.82-13.09 
  Mean 22.60 0.61 12.23 
  Standard deviation (SD) 5.61 0.13 0.66 

 
 
 
 
Table 4.12 Result of precision test of amylose, crude lipid and moisture calibration 

equations developed from prediction unknown sample set. 
Calibration sample set Prediction sample setChemical 

compositions 
Wavelength region 

(nm) F R SEC R SEP Bias 

  Amylose 1300-2448 7 0.97 1.57 0.96 2.07 -1.17

  Crude lipid 1500-2450 4 0.95 0.13 -0.27 0.23 -0.59

  Moisture 1300-2300 4 0.93 0.16 0.54 0.56 -0.24
  F:  number of factors used in the calibration equation. 
  R:  multiple correlation coefficients. 
  SEC:  standard error of calibration. 
  SEP:  standard error of prediction. 
  Bias:  average of difference between actual value and NIR value. 
 
 
 
 
Table.4.13 A values of R, SEP and Bias of sample from validation set and prediction 

unknown set of  amylose, crude lipid and moisture content. 
Chemical compositions 

Amylose Crude lipid Moisture Sample set 
R SEP Bias R SEP Bias R SEP Bias 

 Validation 0.95 1.81 0.09 0.94  0.14 0.02 0.93  0.16 a 0.02 

 Prediction  0.96 2.07 -1.17 -0.27 0.23 -0.59 0.54  0.56 b -0.24

  R:  multiple correlation coefficients. 
  SEP: standard error of prediction, tested by double of values of SEP from validation set (Kawano and 

Saranwong, 2007). 
  Bias:  average of difference between actual value and NIR value.  


