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Abstract 

Adverse drug reactions (ADRs) are undesirable effects which are the results from an 

interference related to the use of a medicinal product. Although ADRs are the major 

issues in public health, most of ADRs are not well understood. Systems pharmacology 

aims to describe and to understand the operation of drug in complex biological systems 

which causes to both therapeutic and adverse reactions. Similar to other biochemical 

processes in the cells, a number of proteins involve in these drug related reactions. 

Nevertheless, no pharmacological database has ever been constructed from ADR-drug-

protein relationships. To address the concern, this thesis intends to develop a prototype 

database for depositing ADR-drug-protein relationships which are the integrations of 

different data. In this database, ADRs were connected to proteins by using literature 

mining approach and predictive scores were given to drugs for grading the possibility to 

cause hepatobiliary disorders by using machine learning technique. The information of 

this database had been examined for consistency by comparing with information 

published previously and was visualized on web browser. The results from querying 

were displayed with favorable entity which can expand to look the accomplished ADR-

drug-protein relationship or uncover related pathway. In the application demonstrations, 

database for ADRs has the ability to propose the possible entities from different 

objectives of users. In conclusion, database for ADRs is a powerful tool which 

efficiently facilitates the examinations of ADR and relevant entities. 
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บทคดัยอ่ 

อาการไม่พึงประสงคจ์ากยาหรือเอดีอาร์ (Adverse drug reactions or ADRs) เป็นผลที่ไม่ตอ้งการซ่ึง
เกิดจากการเขา้แทรกแซงของผลิตภณัฑ์ที่มีคุณสมบตัิเป็นยา ถึงแม้เอดีอาร์จะเป็นประเด็นส าคัญ
ในทางสาธารณสุข แต่เอดีอาร์ส่วนใหญ่ก็ยงัคงไม่เป็นที่เขา้ใจอย่างแทจ้ริง เภสัชวิทยาระบบจึงช่วย
อธิบายและท าความเขา้ใจการท างานของยาในทางระบบชีววิทยาที่ซับซ้อนซ่ึงก่อให้เกิดทั้งการ
ตอบสนองในทางการรักษาโรคและทางซ่ึงเป็นอนัตราย โดยโปรตีนจ านวนมากมีส่วนร่วมในปฏิกิริยา
ดงักล่าวเช่นเดียวกบักระบวนการทางชีวเคมีอ่ืนในเซลล์ อยา่งไรก็ตามไม่มีฐานขอ้มูลทางเภสัชวิทยา
ใดถูกสร้างจากความสัมพนัธ์ระหว่างเอดีอาร์, ยาและโปรตีนที่เก่ียวขอ้งกับอาการนั้น เพื่อจดัการ
ปัญหา วทิยานิพนธน้ี์จึงมีวตัถุประสงคเ์พือ่พฒันาฐานขอ้มูลตน้แบบโดยเก็บความสัมพนัธ์ดงักล่าวซ่ึง
เป็นการผสมผสานกนัของขอ้มูล ในฐานขอ้มูลน้ี เอดีอาร์ถูกเช่ือมกบัโปรตีนโดยใชว้ิธีการท าเหมือง
ขอ้มูลจากบทคดัยอ่ทางวชิาการที่อยูใ่นฐานขอ้มูลออนไลน์ PubMed และมีการท านายค่าการเกิดความ
ผิดปกติทางตับและระบบทางเดินน ้ าดีของยาโดยใช้วิธีการเรียนรู้ความสัมพนัธ์ของข้อมูลด้วย
คอมพวิเตอร์ (machine learning) ขอ้มูลของฐานขอ้มูลน้ีถูกตรวจสอบโดยการเปรียบเทียบกบัขอ้มูลที่
ถูกตีพมิพแ์ลว้ และแสดงผลบนเวบ็เบราวเ์ซอร์ ผลการสืบคน้จะแสดงร่วมกบัขอ้มูลที่เป็นประโยชน์ 
ซ่ึงน าไปสู่ความสัมพนัธ์ทั้งหมดของเอดีอาร์-ยา-โปรตีน และวิถีทางชีวเคมีที่เก่ียวขอ้ง ฐานขอ้มูลมี
ความสามารถที่จะคน้พบองคค์วามรู้ใหม่โดยแสดงผลที่เป็นประโยชน์ตามวตัถุประสงคข์องผูใ้ช้ที่
หลากหลาย โดยสรุปฐานขอ้มูลส าหรับเอดีอาร์เป็นเคร่ืองมือที่มีประสิทธิภาพที่ช่วยอ านวยความ
สะดวกในการตรวจสอบเอดีอาร์และขอ้มูลที่เช่ือมโยงกนั 
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