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ABSTRACT 

Methods of protein sequence based computational prediction have a broad 

range of real-world applications. In this study, three types of gene and protein 

sequences were used for analysis, i.e. Human Leukocyte Antigen (HLA) Gene, 

Human Immunodeficiency Virus type 1 (HIV-1), and protein crystallization. We used 

a different computational method to classify each sequence dataset. Since, intuitively 

different proteins do not have the same sequence characteristics; no single 

computational method can predict all types of protein sequences.  

In the first work, the k-nearest neighbor (k-NN) classifier based on spectrum 

kernel was used to classify HLA genes. The spectrum kernel was first used to 

transform HLA genes with suitable length of spectrum. The k-NN classifier was then 

applied to classify HLA genes. Both main classes and subclasses were classified using 
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this combination approach. Secondly, the HIV-1 coreceptor usage, especially in 

CRF_AF subtype, was classified by using a Support Vector Machine (SVM) based 

logistic model tree (LMT). The LMT method was used to select informative positions 

on the V3 loop sequence before classifying them with the SVM classifier. Finally, we 

were interested in predicting protein crystallization using the scoring card method 

(SCM). The SCM method exploits the effectiveness of dipeptide composition to 

construct a classifier. The SCM method is a simple and interpretable approach, and 

also comparable to the SVM method. 
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บทคัดย่อ 

การจ าแนกกลุ่มของโปรตีนโดยใชต้วัแบบทางคอมพิวเตอร์นั้นเป็นท่ีรู้จกัในวงกวา้งในการ
น าไปใช้  ในงานวิจยัช้ินน้ีไดแ้บ่งขอ้มูลออกเป็นสามประเภท, นั่นคือ ฮิวแมนลิวโคไซแอนติเจน 
(HLA), เช้ือไวรัสเอชไอวีชนิดท่ี 1 (HIV-1), และ โปรตีนท่ีสามารถสร้างผลึกได ้ เราไดใ้ช้ตวัแบบ
ทางคอมพิวเตอร์ท่ีแตกต่างกนัในการจดักลุ่มขอ้มูล  ดว้ยเหตุวา่แต่ละโปรตีนนั้นยอ่มมีลกัษณะเด่นท่ี
แตกต่างกนัออกไป  ดงันั้นจึงไม่มีตวัแบบทางคอมพิวเตอร์ใดท่ีสามารถจ าแนกกลุ่มของโปรตีนได้
อยา่งดีเสมอ  โดยงานช้ินแรกเค-เนียร์เรสเนเบอร์ร่วมกบัสเปกตรัมเคอเนลใชใ้นการจ าแนกฮิวแมน
ลิวโคไซแอนติเจน  ซ่ึงในขั้นตอนแรกสเปกตรัมเคอเนลใช้ในการแปลงขอ้มูลโดยใช้ค่าเอสเคของ
สเปกตรัมเคอเนลท่ีเหมาะสม จากนั้นใช้ตวัจ าแนกเค-เนียร์เรสเนเบอร์ในการจ าแนกกลุ่มของฮิว
แมนลิวโคไซแอนติเจน  โดยทั้งกลุ่มหลกัและกลุ่มยอ่ยของฮิวแมนลิวโคไซแอนติเจนใชว้ธีิดงักล่าว
ในการจ าแนกกลุ่ม   งานท่ีสองจ าแนกเช้ือไวรัสเอชไอวชีนิดท่ี 1  (HIV-1) โดยใชซ้พัพอร์ตเวกเตอร์
แมชชีนร่วมกบัโลจิสติกโมเดลทรี  ซ่ึงโลจิสติกโมเดลทรีใชใ้นการเลือกต าแหน่งส าคญัท่ีใหข้อ้มูลท่ี
ดีบนสายล าดบัของลูปวีสาม  ก่อนท่ีซัพพอร์ตเวกเตอร์แมชชีนจะจ าแนกเช้ือไวรัสเอชไอวีชนิดท่ี 1 
งานสุดทา้ยวธีิของบตัรคะแนนน ามาใชใ้นการจ าแนกโปรตีนท่ีสามารถสร้างผลึกไดห้รือไม่  โดยวิธี
น้ีจะใชข้อ้มูลองคป์ระกอบของไดเปปไทดม์าใชใ้นการสร้างตวัแบ่งแยก  ซ่ึงวธีิของบตัรคะแนนเป็น
วธีิท่ีง่ายและสามารถตีความไดแ้ละสามารถน าไปเปรียบเทียบไดก้บัซพัพอร์ตเวกเตอร์แมชชีน 


