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ปัญหาการท านายฟังก์ชันการท างานของโปรตีนเป็นปัญหาหลักทางด้านชีวสารสนเทศ

ศาสตร์(Bioinformatics) ที่มีการค้นคว้าอย่างกว้างขวาง การสร้างตัวท านายฟังก์ชันส าหรับข้อมูล
อนุกรมโปรตีน (Protein sequence) ให้สามารถท านายคลาสได้อย่างมีประสิทธิภาพนั้น จะต้องอาศัย
ข้อมูลที่เราทราบคลาส (Labeled Data) เป็นจ านวนมาก ซึ่งข้อมูลประเภทนี้มีอยู่อย่างจ ากัด ในขณะที่
ข้อมูลส่วนใหญ่ที่มี เป็นข้อมูลที่เราไม่ทราบคลาส (Unlabeled Data) ท าให้ได้ผลการท านายที่ไม่ดีพอ
เน่ืองจากข้อมูลที่เราทราบคลาสนั้นมีจ านวนน้อยเกินไป 

 
งานวิจัยนี้น าเทคนิคการเรียนรู้แบบกึ่งมีผู้สอน (Semi-Supervised Learning) มาแก้ปัญหากรณี

ข้อมูลที่ทราบคลาสมีจ านวนน้อย โดยน าข้อมูลที่ทราบและไม่ทราบคลาสมาท าการฝึกสอนร่วมกัน 
ในงานวิจัยนี้น าเสนอเกณฑ์การเลือกข้อมูลที่ใช้ค่าการเทียบเคียงล าดับอนุกรมโปรตีนและ
สัมประสิทธิ์แจคการ์ดมาเป็นเกณฑ์พิจารณา ในส่วนของเกณฑ์การหยุดสอนนั้น จะพิจารณาจากอัตรา
การเปลี่ยนแปลงของค่าสัมประสิทธิสหสัมพันธ์ก าลังสอง ระหว่างข้อมูลในแต่ละคลาสและข้อมูลที่
ถูกเลือกในแต่ละรอบของการฝึกสอน ผลการทดลองบนฐานข้อมูล UniProtKB/Swiss-Prot ที่มีข้อมูล
ที่ทราบคลาสจ านวน 17,407 ตัวอย่าง และข้อมูลที่ไม่ทราบคลาสจ านวน 47,619 ตัวอย่าง และวัดผลตัว
จ าแนกด้วยค่าความแม่น, ค่าความเที่ยง, รีคอล และ เอฟเมเชอร์ จากผลการทดลองพบว่าค่าความแม่น
เมื่อเทียบกับเทคนิคที่ใช้เกณฑ์การเลือกข้อมูลแจคการ์ดและเกณฑ์การหยุดค่าเฉลี่ยก าลังสองต่ าสุด
เพิ่มขึ้น 0.3% ค่าความเที่ยงเพิ่มขึ้น 1.00% ค่ารีคอลดีขึ้น 2.83% และค่าเอฟเมเชอร์ดีขึ้น 1.91% 
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