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เทคนิคจ าแนกซบัแฟมมิล่ีของเอมไซมเ์ป็นงานวจิยัดา้นชีวสารสนเทศศาสตร์ท่ีมีอยา่ง

แพร่หลายในปัจจุบนั วธีิส่วนใหญ่ใชค้วามรู้พื้นฐานทางสถิติซ่ึงใหค้วามถูกตอ้งไดดี้ในระดบัหน่ึง 
อยา่งไรก็ตาม อยา่งไรก็ตามวิธีเหล่าน้ีไม่ไดส้นใจในเร่ืองการสร้างโมเดลในการท านายท่ีสามารถ
อธิบายไดแ้ละล าดบัความสัมพนัธ์ของแอททิบิวต ์วา่มีผลอยา่งไรต่อการส้รางโมเดลในการท านาย 

 
ในงานวจิยัน้ีจึงไดเ้สนอเทคนิคการจ าแนกประเภทขอ้มูลโดยใชก้ฎความสัมพนัธ์แบบมี

ล าดบัในการจ าแนกซบัแฟมมิล่ีของเอมไซม(์SAC : Sequential Associative Classification for 
Enzyme Subfamily Prediction) โดยรวมเทคนิคการหากฎความสัมพนัธ์แบบมีล าดบัเหตุการณ์ 
(Sequential Pattern Mining)และเทคนิคการจดักลุ่มขอ้มูลโดยใชก้ฎความสัมพนัธ์ (Associative 
Classification) เขา้ดว้ยกนัเพื่อการท านาย โดยใชค้วามรู้พื้นฐานเก่ียวกบั “โมทีฟเชิงปฎิกิริยา
ชีวเคมี” มารวมเขา้ดว้ยกนักบัขั้นตอนการหากฎความสัมพนัธ์แบบมีล าดบัเหตุการณ์   นอกจากน้ี
ในการจดักลุ่มขอ้มูลโดยใชก้ฎความสัมพนัธ์ไดถู้กขยายขอบเขตออกไปโดยการพิจารณาล าดบั
ความสัมพนัธ์ของแอททิบิวตใ์นขั้นตอนการสร้างโมเดลในการท านาย  จากผลการทดลอง
นอกจากจะไดโ้มเดลจ าแนกประเภทท่ีง่ายต่อการตีความแลว้เทคนิค SAC น้ีสามารถสรุปใหเ้ห็น
ไดถึ้งความสัมพนัธ์ระหวา่งล าดบัแอททิบิวต ์ในสายโปรตีนมีผลต่อความแม่นย  าในการท านาย
โดยใหค้วามแม่นย  าท่ีดีท่ีสุดอยูท่ี่ 70.95% โดยใชชุ้ดขอ้มูลโปรตีนเอมไซมจ์ากฐานขอ้มูล SWISS-
PROT 
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Subfamily Prediction.  Master of Engineering (Computer Engineering), Major Field: 
Computer Engineering, Department of Computer Engineering.  Thesis Advisor:  
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              Enzyme subfamily prediction is nowadays a very active bioinformatics research topic. 
Using statistics to build predictor, enzyme subfamily prediction methods are very accurate. 
However those methods generate non-explainable predictor models and order between features 
is not taken into account for prediction model construction.  
 
               In this research work, we propose a Sequential Associative Classification (SAC) for 
enzyme subfamily prediction. SAC integrates sequential pattern mining with associative 
classification to perform prediction task. Background knowledge about biding and active site 
motifs is integrated in the sequential pattern mining step. Associative classification is extended 
by taking into account the order between features during the prediction model construction step. 
Experimental results using SWISS-PROT sequence dataset show that SAC is able to generate a 
very easy to understand descriptive predictor in the forms of class sequential pattern rules, and a 
very high accuracy of 70.95%.
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ระบบในการจ าแนกขอ้มูลเอนไซมซ์บัแฟมิลีท่ีสามารถท าความเขา้ใจการท างานเอนไซมโ์ดย
สามารถบอกไดว้า่ส่วนใดของโปรตีนท่ีก่อให้เกิดกลไกการท างานของเอมไซมแ์บบใด 

 
ในงานวจิยัน้ีมุ่งเนน้พฒันาระบบจ าแนกประเภทเอนไซมซ์บัแฟมิลีท่ีใหค้วามถูกตอ้งสูง 

โดยเนน้ไปในเร่ืองการท าความเขา้ใจกลไกการท างานของเอมไซมแ์ละลกัษณะการเกิดโมทีฟซ ้ าๆ
วา่มีความสัมพนัธ์อยา่งไรกบัการท างานของเอมไซม ์โดยโมทีฟท่ีใชใ้นงานวจิยัน้ีจะเป็นส่วนยอ่ยๆ
ของสายโปรตีนท่ีมีความสัมพนัธ์โดยตรงกบัการท างานของเอมไซม ์โดยเสนอเทคนิคท่ีช่ือวา่ 
Sequential Associative Classification for Enzyme Subfamily Prediction (SAC) ท่ีไดจ้ากการน า
เทคนิคการหารูปแบบล าดบัเหตุการณ์ท่ีน่าสนใจ (Sequential Pattern Mining) และการจ าแนก
ประเภทขอ้มูลโดยใชก้ฎความสัมพนัธ์ (Associative Classification) มาผสมผสานกนันอกจากน้ียงั
ใชค้วามรู้พื้นฐานของตาราง BLOSUM62 ในการคดัสรรโมทีฟท่ีดีท่ีสุดส าหรับสายโปรตีนนั้น 

 
 
 

 



 

วตัถุประสงค์ 

 
1. พฒันาระบบในการจ าแนกขอ้มูลเอนไซมซ์บัแฟมิลีโดยการรวมเทคนิค Sequential 

Pattern Mining และ Associative Classification เขา้ดว้ยกนั 
 

2. ศึกษาความสัมพนัธ์ระหวา่งล าดบัของฟีเจอร์ในสายโปรตีนและโครงสร้างปฐมภูมิท่ี
พบจากตาราง BLOSUM62 Matrix 

 
3. ศึกษาความสัมพนัธ์ของรูปแบบฟีเจอร์ท่ีเกิดข้ึนซ ้ าๆกนัในสายโปรตีนวา่มีผลอยา่งไร

ต่อการจ าแนกขอ้มูลเอนไซมซ์บัแฟมิลี 
 
4.  พฒันาระบบในการจ าแนกขอ้มูลเอนไซมซ์บัแฟมิลีโดยใชค้่าระยะทางระหวา่งฟีเจอร์

ในการบอกความใกลเ้คียงของกฎและ Unseen Data 
 
5. พฒันาระบบในการจ าแนกขอ้มูลเอนไซมซ์บัแฟมิลีไดอ้ยา่งมีประสิทธิภาพเหมาะสม

และใหค้วามถูกตอ้งแม่นย  าสูง โดยใชข้อ้มูลท่ีมีอยูจ่  ากดัเพียง 3.34% ของขอ้มูลฝึกสอนระบบมาใช้
ในการสร้างฟีเจอร์ตวัแทนสายโปรตีน 

 
6. พฒันาระบบในการจ าแนกขอ้มูลเอนไซมซ์บัแฟมิลีท่ีสามารถท าความเขา้ใจการท างาน

เอนไซมไ์ดดี้ข้ึน โดยสามารถบอกไดว้า่ส่วนใดของโปรตีนท่ีก่อใหเ้กิดกลไกการท างานของ 
Enzyme Function 

 
 

 



 

การตรวจเอกสาร 

 
 การตรวจเอกสารของวทิยานิพนธ์น้ีประกอบไปดว้ย ความรู้พื้นฐานทัว่ไปเก่ียวกบัการ
จ าแนกประเภทขอ้มูลโดยใชก้ฎความสัมพนัธ์ (Associative Classification) การหารูปแบบล าดบั
เหตุการณ์ท่ีน่าสนใจ (Sequential Pattern Mining) ความรู้พื้นฐานดา้นชีววทิยา แนวทางในการ
จ าแนกเอนไซมซ์บัแฟมิล่ี และ งานวจิยัท่ีเก่ียวขอ้ง 
 

ความรู้พืน้ฐานของเทคนิค Data mining 
 
1. การจ าแนกประเภทข้อมูลโดยใช้กฎความสัมพนัธ์ (Associative Classification) 

 
 การจ าแนกประเภทขอ้มูลโดยใชก้ฎความสัมพนัธ์ (Associative classification) เป็นเทคนิค
ท่ีเกิดจากการรวมกนัระหวา่ง 2 เทคนิค (Liu et al., 1998) ท่ีไดก้ล่าวในหวัขอ้ขา้งตน้ นัน่คือ การ
จ าแนกประเภทขอ้มูล (Data classification) และ การสืบคน้กฎความสัมพนัธ์ (Association rule 
discovery) โดยท่ีจุดประสงคข์องเทคนิคการจ าแนกประเภทขอ้มูลคือ เพื่อคน้หาโมเดลหรือเซตท่ี
เล็กท่ีสุดของกฎในฐานขอ้มูลเพื่อสร้างโมเดลจ าแนกประเภทขอ้มูลท่ีมีความถูกตอ้งแม่นย  ามาก
ท่ีสุด และจุดประสงคข์องเทคนิคการสืบคน้กฎความสัมพนัธ์คือ เพื่อคน้หากฎความสัมพนัธ์ทั้งหมด
ท่ีมีความส าคญัและบ่งบอกถึงคุณลกัษณะของฐานขอ้มูล โดยท่ีกฎเหล่านั้นจะตอ้งผา่นค่าสนบัสนุน
และค่าความมัน่ใจขั้นต ่าดว้ย โดยเทคนิคการจ าแนกประเภทขอ้มูลโดยใชก้ฎความสัมพนัธ์ 
(Associative classification) น้ี ไดแ้บ่งออกเป็น 2  ส่วนหลกัๆ คือ ส่วนท่ีใชใ้นการสร้างกฎ
ความสัมพนัธ์ (Rule generator phase) และส่วนท่ีน ากฎความสัมพนัธ์ไปสร้างโมเดลเพื่อใชท้  านาย
ขอ้มูล (Classifier builder phase)  
 
 โดยในส่วนของการสร้างกฎความสัมพนัธ์ (Rule generator phase) นั้นจะใชห้ลกัการหรือ
วธีิการเดียวกนักบัเทคนิค Association rule discovery เกือบทั้งหมด ยกเวน้กฎท่ีถูกสร้างจาก
กระบวนการสร้างกฎความสัมพนัธ์นั้นจะตอ้งเป็นกฎเฉพาะท่ีเรียกวา่ Class-Association Rules 
(CARs) นัน่คือกฎความสัมพนัธ์ท่ีสับเซตของกฎทางดา้นขวามือจะตอ้งเป็นแอตทริบิวต ์Class 
เท่านั้น เช่น {A, B, C  Class} โดยอลักอริทึมการจ าแนกประเภทขอ้มูลโดยใชก้ฎความสัมพนัธ์
ท่ีมีอยู ่(Dong et al., 1999; Liu et al., 1998) จะถูกดดัแปลงเพื่อคน้หา CARs ทั้งหมดท่ีผา่นค่า
สนบัสนุนขั้นต ่า (Minimum support) และค่าความมัน่ใจขั้นต ่า (Minimum confidence) 
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ในส่วนของการสร้างโมเดลในการท านาย (Classifier builder phase) จะน ากฎความสัมพนัธ์ท่ีได้
จากส่วนการสร้างกฎมาใชเ้พื่อสร้างโมเดลในการท านายขอ้มูล โดยในการท านายขอ้มูลนั้น จะมี
การพิจารณานแบ่งออกเป็น 2 วธีิ วธีิท่ี1 จะท าการพิจารณากฎความสัมพนัธ์ทีละกฎ (Single rule) 
โดยวธีิการพิจารณาแบบน้ี จะตอ้งท าการเรียงล าดบักฎความสัมพนัธ์ก่อน โดยทัว่ไปแลว้จะ
เรียงล าดบักฎความสัมพนัธ์ตามค่าความมัน่ใจ (Confidence) ก่อน แต่ถา้ค่าความมัน่ใจของกฎ
ความสัมพนัธ์เท่ากนั ก็จะเรียงล าดบัของกฎความสัมพนัธ์ตามค่าสนบัสนุน (Support)  แต่ถา้ทั้งค่า
ความมัน่ใจ และ ค่าสนบัสนุนของกฎเกิดเท่ากนัอีก ก็จะเรียงล าดบักฎโดยดูจาก กฎไหนถูกสร้างมา
ก่อน ก็จะเรียงกฎนั้นก่อนตามล าดบั หลงัจากเรียงล าดบักฎความสัมพนัธ์เป็นท่ีเรียบร้อยแลว้ ก็
พร้อมท่ีจะท านายขอ้มูล โดยการท านายขอ้มูลนั้นจะท านายตาม class ของกฎท่ีมีศกัย ์(Precedence) 
สูงท่ีสุด ส่วนวธีิท่ี2 จะท าการพิจารณากฎความสัมพนัธ์ทีละหลายๆกฎพร้อมกนั (Multiple rules) 
โดยในการท านายขอ้มูลนั้นจะน ากลุ่มของกฎท่ีมีอยูใ่นคลาสเดียวกนั มาค านวณผา่นสูตรท่ีได้
ก าหนดเอาไวแ้ลว้ดูวา่คลาสไหนท่ีใหค้่ามากท่ีสุดคลาสนั้นก็จะเป็นค าตอบ โดยท่ีภาพรวมขั้นตอน
ทั้งหมดของเทคนิคการจ าแนกประเภทขอ้มูลโดยใชก้ฎความสัมพนัธ์ สามารถดูไดจ้ากภาพท่ี 1 
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ภาพที ่1  ขั้นตอนของเทคนิคการจ าแนกประเภทขอ้มูลโดยใชก้ฎความสัมพนัธ์ 
 

ทีม่า: วรีะพล, 2549 
 

2. การหารูปแบบล าดับเหตุการณ์ทีน่่าสนใจ(Sequential Pattern Mining) 
 

เทคนิคการสืบคน้รูปแบบล าดบัเหตุการณ์ คือการหารูปแบบของขอ้มูลท่ีเกิดข้ึนบ่อย และมี
เวลาหรือล าดบัการเกิดเขา้มาเก่ียวขอ้ง การหารูปแบบล าดบัเหตุการณ์สามารถอธิบายในรูปของ
โมเดลทางคณิตศาสตร์ไดด้งัน้ี 
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ให ้ M เป็นเซ็ตของโมทีฟทั้งหมดท่ีปรากฏอยูใ่นฐานขอ้มูลโปรตีนคือ 

1 2{ , ,... }lM m m m และสายโปรตีน  P สามารถเขียนแทนดว้ยล าดบัของเหตุการณ์ E ท่ี
ต่อเน่ืองกนัโดย 1 2... kP E E E   เม่ือเหตุการณ์ iE  แทนเซตของโมทีฟทั้งหมดท่ีเกิดข้ึน
ซอ้นทบักนับนสายโปรตีน  P โดยนบัเป็นชุดท่ี  i  เม่ือนบัจากตน้สายโปรตีน P และเขียนแทนดว้ย
สัญลกัษณ์ 1 2( , ,..., )k k knE m m m เม่ือ 0 1 1 ...k k kn    ดงันั้นส าหรับสายโปรตีนท่ีมีเพียง
โมทีฟ  xm   และโมทีฟ  ym โดยท่ี xm เกิดข้ึนก่อนโมทีฟ ym  และไม่มีส่วนใดซอ้นทบักนัจะ
สามารถเขียนสายโปรตีนน้ีไดเ้ป็น ( )( )x yP m m   

 
k-sequence หมายถึงรูปแบบล าดบัเหตุการณ์ท่ีมีขนาด k โดย  ii

k E  เช่น 

1 4 2( )( , )m m m   เป็น 3-sequence  
 
สายโปรตีน  1 2... nA a a a ประกอบดว้ยเหตุการณ์ 1 2, ,..., na a a ตามล าดบัดบั จะเรียก

สายโปรตีนน้ีวา่เป็นรูปแบบล าดบัเหตุการณ์ A และจะเป็นรูปแบบล าดบัเหตุการณ์ยอ่ย 
(subsequence) ของรูปแบบล าดบัเหตุการณ์  1 2... nB bb b   ก็ต่อเม่ือมีจ านวนเตม็ 

1 2 ... nj j j    ท่ีท าให ้ 1 1 2 2, ,...,j j n jna b a b a b    เช่น 1 6 8 3( )( , )( )m m m m   เป็น
รูปแบบล าดบัเหตุการณ์ยอ่ยของ 7 1 3 12 6 8 5 3( )( , )( )( , , )( )m m m m m m m m   เพราะ 

1 1 3 6 8 6 8 5( ) ( , ),(m ,m ) (m ,m ,m )m m m   และ 3 3( ) ( )m m  ส่วน 1 8( )( )m m   ไม่เป็น
รูปแบบล าดบัเหตุการณ์ยอ่ยของ 1 8( , )m m   และในทางกลบักนั 

 
รูปแบบล าดบัเหตุการณ์ยอ่ยท่ีน่าสนใจ  (Frequent SubSequences) คือ รูปแบบล าดบั

เหตุการณ์ท่ีมีค่า  Support  มากกวา่หรือเท่ากบัค่า  Minimum Support  ท่ีก าหนดไว ้เช่น จาก
ฐานขอ้มูลโปรตีนเอมไซมใ์นภาพท่ี  2  ก าหนดใหมี้ค่า  Minimum Support เท่ากบั 3 รูปแบบล าดบั
เหตุการณ์ท่ีน่าสนใจจะเป็นดงัภาพท่ี 3   
รูปแบบล าดบัเหตุการณ์ท่ีน่าสนใจและมีขนาดใหญ่ท่ีสุด (Maximal Frequent Sequences)  คือ 
รูปแบบล าดบัเหตุการณ์ท่ีน่าสนใจท่ีไม่เป็นรูปแบบล าดบัเหตุการณ์ยอ่ยของรูปแบบล าดบัเหตุการณ์
ท่ีน่าสนใจอ่ืนๆแสดงดว้ยอกัษรตวัหนาในภาพท่ี 3 
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Protein-Sequence Motif Sequence

1 <(M3,M4)  (M1,M2,M3)  (M1,M2,M5)>

2 <(M1,M2,M3)  (M5)  (M1,M3)  (M7)  (M6)>

3 <(M1,M2,M5)  (M5)  (M8)  (M7)  (M6)>

4 <(M2,M3,M4)  (M2,M5)  (M7)  (M6)>

5 <(M1,M2,M5)>

6 <(M1,M3)  (M5)>

Index ClassID Pattern Support IntemsetNumber

1 1 (1)(2)(278) 7 3

2 9 (1)(2) 14 2

3 10 (1)(5) 5 2

4 4 (1)(17) 5 2

5 1 (1)(278) 13 2

6 16 (1)(14,7,6)(5) 39 1

7 1 (2)(1)(2)(278) 6 4

8 2 (2)(1)(2) 13 3

 
 

ภาพที ่2  ตวัอยา่ง Sequence Database 
 
อลักอริทึมน้ีเป็นอลักอริทึมพื้นฐานช่ือ AprioriAll(Agrawal and Srikant, 1995) ท่ีพฒันา

จากอลักอริทึม Apriori มีขั้นตอนในการท างานคือขั้นแรกจะหาชุดขอ้มูลท่ีเกิดพร้อมกนัหรือเป็น
รูปแบบล าดบั (sequence) ท่ีมี 1 เหตุการณ์ โดยมีการท างานเหมือนการหา Frequent Itemsets ของ
อลักอริทึม Apriori แต่นบัค่า Support ตามจ านวน Sequence-id ท่ีเกิดชุดขอ้มูลนั้น จากนั้นชุดขอ้มูล
เหล่านั้นซ่ึงผา่นค่า  Support  จะถูกเรียกวา่ Frequent Itemsets  ( 1L )มาสร้างเป็นกลุ่มของรูป แบบ
ล าดบั 2-sequence ( 2C )  ท่ีเป็นไปได ้แลว้ตรวจสอบค่า  Support  จากนั้นน า 2-sequence ท่ีผา่นค่า 
Support  ( 2L ) มาสร้างเป็นกลุ่มของรูปแบบล าดบั 3-sequence ( 3C )   ท่ีเป็นไปได ้โดยกระบวนการ
น้ีจะท าซ ้ าไปเร่ือยๆจนกระทัง่ไม่พบรูปแบบล าดบัท่ีผา่นค่า Support อีก 

 
ล าดบัเหตุการณ์ท่ีใหญ่ท่ีสุด  (Maximal Sequence) ล าดบัเหตุการณ์ใด ๆ จะถูกเรียกวา่เป็น

ล าดบัเหตุการณ์ท่ีใหญ่ท่ีสุดก็ต่อเม่ือล าดบัเหตุการณ์นั้นไม่เป็นล าดบัเหตุการณ์ยอ่ยของล าดบั
เหตุการณ์ใด ๆเลยจากภาพท่ี 3 ล าดบัเหตุการณ์ท่ีใหญ่ท่ีสุดจะถูกแสดงตวัตวัหนา 
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1-freq 2-freq 3-freq 4-freq

<(M1)> : 5 <(M1,M2)> : 4 <(M1,M2,M5)> : 3 <(M2) (M5) (M7) (M6)>   : 3

<(M2)> : 5 <(M1,M3)> : 3 <(M1,M2) (M5)> : 3

<(M3)> : 4 <(M1,M5)> : 3 <(M1,M3) (M5)>   : 3

<(M5)> : 6 <(M2,M3)> : 3 <(M2,M3) (M5)>   : 3

<(M6)> : 3 <(M2,M5)> : 4 <(M2) (M7)  (M6)>   : 3

<(M7)> : 3 <(M1 M5)>   : 4 <(M2) (M5) (M7)>   : 3

<(M2) (M5)>   : 4 <(M5) (M7) (M6)>   : 3

<(M2) (M6)>   : 3

<(M2) (M7)>   : 3

<(M3) (M5)>   : 3

<(M5) (M6)>   : 3

<(M5) (M7)>   : 3

<(M7) (M6)>   : 3  
 

ภาพที ่3  รูปแบบล าดบัเหตุการณ์ท่ีน่าสนใจแยกตาม k-sequence พร้อมแสดงค่า Support 
 

ความรู้พืน้ฐานเกี่ยวกบัชีววทิยา 
 

ความรู้เบือ้งต้นเกีย่วกบัโปรตีนและเอนไซม์ 
 

โปรตีน คือ สารประกอบอินทรียท่ี์เกิดจากการเรียงตวัของกรดอะมิโนซ่ึงเช่ือมต่อกนัดว้ย
พนัธะเปปไทด ์เรียกวา่สายโพลีเปปไทด ์(polypeptide) ดงัภาพท่ี 4 โปรตีนถูกพบคร้ังแรกโดย Jöns 
Jakob Berzelius ในปี ค.ศ. 1838 โปรตีนจดัเป็นสารโมเลกุลขนาดใหญ่ เป็นส่วนประกอบส าคญั
ของโครงสร้างและกิจกรรมภายในเซลลส่ิ์งมีชีวติทุกชนิด  
 

 
 

ภาพที ่4  แสดงสายโปรตีนท่ีเกิดจากการเรียงตวัของกรดอะมิโนหลายชนิดต่อกนั 
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ภาพที ่4  (ต่อ) 
 
ทีม่า:  Wikipedia (2009) 
 

ส่วนประกอบยอ่ยของสายโพลีเปปไทด ์คือกรดอะมิโน (amino acid) มีสูตรโครงสร้างเป็น 
NH2-CHR-COOH ดงัภาพท่ี 5 ในสูตรโครงสร้างน้ีอะตอมคาร์บอนในต าแหน่งอลัฟา ( -Carbon) 
จะเป็นอะตอมคาร์บอนไม่สมมาตร (asymmetric carbon atom) ดงันั้นกรดอะมิโนทุกตวั (นอกจาก
ไกลซีน ซ่ึงมี R เป็นไฮโดรเจน) จะมีสเตริโอไอโซเมอร์ได ้สองชนิด คือ D- และ L- โดยท่ีกรดอะมิ
โนท่ีพบในธรรมชาติส่วนใหญ่เป็นชนิด L-  
 

 
 

ภาพที ่5  แสดงการเช่ือมต่อระหวา่งกรดอะมิโน 2 ชนิด ดว้ยพนัธะเปปไทด ์

 
ทีม่า: Wikipedia (2009) 
 

กรดอะมิโนในธรรมชาติมีอยูม่ากกวา่ 80 ชนิด แต่กรดอะมิโนท่ีพบมากและถือวา่มี
ความส าคญันั้นมีจ านวน 20 ชนิด แต่ละชนิดมีช่ือเตม็และช่ือยอ่ โดยช่ือยอ่แบ่งออกเป็น 2 รูปแบบ 
คือ รูปแบบสามตวัอกัษร และรูปแบบหน่ึงตวัอกัษร แสดงดงัตารางท่ี 1 
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ตารางที ่1 แสดงช่ือและสัญลกัษณ์อกัษรยอ่ 3 ตวั และ 1 ตวั ของกรดอะมิโนมาตรฐาน 2   
   ชนิดท่ีพบในธรรมชาติ 

 

ช่ือเต็ม 
ช่ือย่อ 

(3 ตัวอกัษร) 
ช่ือย่อ 

(1 ตัวอกัษร) 
Alanine Ala A 
Arginine Arg R 
Asparagine Asn N 
Aspartic acid Asp D 
Cysteine Cys C 
Glutamic acid Glu E 
Glutamine Gln Q 
Glycine Gly G 
Histidine His H 
Isoleucine Ile I 
Leucine Leu L 
Lysine Lys K 
Methionine Met M 
Phenylalanine Phe F 
Proline Pro P 
Serine Ser S 
Threonine Thr T 
Tryptophan Trp W 
Tyrosine Tyr Y 
Valine Val V 
 
ทีม่า: Wikipedia (2009) 
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ขอ้มูลโครงสร้างโปรตีนท่ีนกัชีวเคมีใหค้วามสนใจมีอยูด่ว้ยกนั 4 รูปแบบไดแ้ก่ โครงสร้าง
ปฐมภูมิ (primary structure) โครงสร้างทุติยภูมิ (secondary structure) โครงสร้างตติยภูมิ (tertiary 
structure) และโครงสร้างจตุรภูมิ (quaternary structure) แสดงดงัภาพท่ี 6, 7, 8 และ 9 ตามล าดบั 
ส าหรับงานวิจัยน้ีสนใจเฉพาะข้อมูลโครงสร้างปฐมภูมิหรือสายล าดับกรดอะมิโน (Protein 
Sequence) เท่านั้น 

 
โครงสร้างปฐมภูมิหรือสายล าดบักรดอะมิโน แสดงล าดบัการเรียงตวัของกรดอะมิโนใน

สายโปรตีน (เป็นขอ้มูลท่ีพบมากท่ีสุดในฐานขอ้มูลโปรตีน)  
 
โครงสร้างทุติยภูมิหรือโครงสร้าง 2 มิติ แสดงการพนัหรือมว้นตวั (fold) ของกรดอะมิโนท่ี

อยูใ่กลเ้คียงกนัเพียงบางส่วนของสายโพลีเปปไทด ์เป็นรูปแบบเฉพาะอยู ่2 ลกัษณะคือ อลัฟาเฮลิกซ์ 
(alpha helix) สายเปปไทดมี์ลกัษณะขดเป็นเกลียว และเบตา้ ชีท (beta sheet) หรือ เบตา้-พลีท ชีท 
(beta-pleated sheet) สายเปปไทดมี์ลกัษณะซิกแซกหรือพบัเป็นแผน่  

 
โครงสร้างตติยภูมิหรือโครงสร้าง 3 มิติ แสดงการพนัหรือมว้นตวั (fold) ของกรดอะมิโน

ตลอดทั้งสายโพลีเปปไทด ์โดยแสดงต าแหน่งพิกดัของทุกอะตอมของกรดอะมิโนในสายโพลีเปป
ไทด ์ขอ้มูลดงักล่าวไดจ้ากกระบวนการทางฟิสิกส์คือ X-Ray Crystallographic และ Nuclear 
Magnetic Resonance (NMR) ขอ้มูลรูปร่างโครงสร้าง 3 มิติน้ีมีประโยชน์อยา่งมาก เน่ืองจาก
สามารถบ่งบอกหนา้ท่ีพื้นฐานของโปรตีนได ้ฐานขอ้มูลท่ีส าคญัท่ีเก็บขอ้มูลโครงสร้าง 3 มิติของ
โปรตีนคือ ฐานขอ้มูลพีดีบี (Protein Data Bank, PDB) สามารถเขา้ใชง้านไดท่ี้เวบ็ไซด ์
www.rcsb.org 
 

โครงสร้างจตุรภูมิ แสดงภาพรวมของโครงสร้าง 3 มิติ ของโปรตีน เน่ืองจากโปรตีนบาง
ชนิดประกอบดว้ยสายโพลีเปปไทดม์ากกวา่ 1 สายข้ึนไป เช่น ฮีโมโกลบิน (hemoglobin) ของคน
ประกอบดว้ยสายโพลีเปปไทด ์4 สาย เราเรียกสายโพลีเปปไทดแ์ต่ละสายน้ีวา่ “หน่วย
ยอ่ย” (subunit) (www.vcharkarn.com, 2009) 
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ภาพที ่6  โครงสร้างปฐมภูมิของโปรตีน Immunoglobulin-binding protein G 

 

 
 

ภาพที ่7  โครงสร้างทุติยภูมิ จากภาพคือ Alpha-helix (ซา้ย) และ Beta sheet หรือ Beta-pleated 
sheet (ขวา) 

 
ทีม่า: barleyworld.org (2009) และ Protein data bank (2009) 
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ภาพที ่8  โครงสร้างตติยภูมิของโปรตีนแคไนน์ จีดีพี-แรน (CANINE GDP-RAN, PDB id: 1BYU) 

 
ทีม่า: Protein data bank (2009) 
 

 
 

ภาพที ่9 โครงสร้างจตุรภูมิของโปรตีนฮีโมโกลบิน (Hemoglobin) 

 
ทีม่า: biomed.brown.edu (2009) 
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ฟังกช์ัน่เอนไซมเ์ป็นฟังกช์ัน่โปรตีนประเภทหน่ึงท่ีส าคญัอยา่งยิง่ในส่ิงมีชีวติทุกชนิด 
ลกัษณะพิเศษของฟังกช์ัน่เอนไซมคื์อความสามารถในการเร่งปฏิกิริยาท่ีส่ิงมีชีวติตอ้งการไดอ้ยา่ง
รวดเร็ว เช่น การใหพ้ลงังาน การยอ่ยอาหาร ฯลฯ การท างานฟังกช์ัน่เอนไซมใ์ชบ้างส่วนของ
เอนไซมท่ี์เรียกวา่บริเวณจบั (binding site) และบริเวณเร่ง (catalytic site) โดยบริเวณจบัคือบริเวณท่ี
เอนไซมใ์ชเ้ขา้จบักบัสารตั้งตน้ (substrates) ใหอ้ยูใ่นสภาพท่ีพร้อมเกิดฟังกช์ัน่ ส่วนบริเวณเร่งคือ
บริเวณท่ีเอนไซมใ์ชเ้หน่ียวน าใหเ้กิดปฏิกิริยาเคมีกบัสารตั้งตน้ใหก้ลายเป็นผลิตภณัฑ ์(products) 
ดงันั้นโปรตีนท่ีมีโครงสร้างหรือล าดบักรดอะมิโนท่ีคลา้ยคลึงกนั แต่บริเวณจบัและบริเวณเร่ง
ท างานต่างกนั จึงไม่จ  าเป็นท่ีจะตอ้งมีฟังกช์ัน่เอนไซมเ์หมือนกนั ในขณะท่ีโปรตีนท่ีมีโครงสร้าง
หรือล าดบักรดอะมิโนต่างกนัมาก แต่มีล าดบักรดอะมิโนท่ีท าหนา้ท่ีบริเวณจบัและบริเวณเร่ง
เหมือนกนั ยอ่มสามารถมีฟังกช์ัน่เอนไซมท่ี์เหมือนกนัได ้(พีระ ล่ิวลม, 2551) รายละเอียดการ
ท างานของเอนไซมแ์สดงดงัภาพท่ี 10  
 

 
 

ภาพที ่10  กลไกในบริเวณจบัและบริเวณเร่งของเอนไซมซู์เครส (sucrase) 

 
ทีม่า: porpax.bio.miami.edu (2009) 
 

จากภาพท่ี 8 แสดงการเขา้จบัและเร่งปฏิกิริยาระหวา่งเอนไซมซู์เครส (sucrase) และสารตั้ง
ตน้ซูโครส (sucrose) จากภาพ หมายเลข 1 แสดงบริเวณเร่ง (active site) ของเอนไซม์ซูเครส และ
สารตั้งตน้ซูโครส หมายเลข 2 แสดงการจบักนั (binding) ระหว่างเอนไซม์ซูเครสและสารตั้งตน้
ซูโครส ณ ต าแหน่งบริเวณเร่ง หมายเลข 3 แสดงการท าปฏิกิริยาของสารตั้งตน้ซูโครสและน ้ า โดยมี
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ตวัเร่งปฏิกิริยาคือเอนไซม์ซูเครส หมายเลข 4 แสดงผลลพัธ์จากปฏิกิริยาเคมีดงักล่าว ไดเ้ป็นสาร
กลูโคส (glucose) และสารฟรัคโทส (fructose) 
 

ดงันั้นงานดา้นชีวสารสนเทศท่ีมุ่งเนน้ศึกษาดา้นเอนไซมจึ์งไม่ไดมี้เพียงความตอ้งการ
ท านายฟังกช์ัน่เอนไซมท่ี์ถูกตอ้งแม่นย  าเท่านั้น แต่หมายรวมไปถึงการใชข้อ้มูลจ านวนมากท่ีมีอยูใ่น
การศึกษาท าความเขา้ใจการท างานเอนไซมไ์ดดี้ข้ึน นัน่คือความสามารถในการระบุวา่ส่วนใดของ
โปรตีนท่ีสามารถท างานเป็นบริเวณจบัหรือบริเวณเร่งท่ีก่อใหเ้กิดกลไกการท างานของฟังกช์ัน่
เอนไซมไ์ดอ้ยา่งสมเหตุผลน่าเช่ือถือในเชิงวทิยาศาสตร์ ซ่ึงมีความส าคญัอยา่งยิง่ต่อการน าไปใช้
งานในระดบัห้องปฏิบติัการ (หรือเรียกยอ่วา่ wet lab.) ในการท าความเขา้ใจกลไกเอนไซมแ์ละการ
ออกแบบเอนไซมต์วัใหม่ 

 
จากความส าคญัของเอนไซม์ ความซับซ้อนของฟังก์ชั่นเอนไซม์ และความตอ้งการใน

ระดบัหอ้งปฏิบติัการดงักล่าว ในงานวิจยัน้ีจึงเนน้กลุ่มเป้าหมายคือเอนไซม์ และการพฒันาตวัแทน
สายโปรตีนท่ีใชท้  านายฟังกช์ัน่เอนไซมไ์ดอ้ยา่งมีประสิทธิภาพ รวมทั้งยงัสามารถหาความสัมพนัธ์
ระหว่างเอนไซม์โดยใช้โมทีฟท่ีได้จากบริเวณจบัและบริเวณเร่งของเอนไซม์เป็นตวัแทนสาย
โปรตีน 

 
BLOSUM62 Matrix 
 

ล าดบัของกรดอะมิโนในสายโปรตีนมีการพฒันาตลอดเวลาและววิฒันาการได ้ดงันั้นจึงท า
ใหเ้กิดการเปล่ียนแปลงในล าดบัของกรดอะมิโนในสายโปรตีนท่ีเกิดข้ึน กรดอะมิโนตวันั้นๆ
บางคร้ังสามารถแทนท่ีดว้ยกรดอะมิโนตวัอ่ืนได ้การกลายพนัธ์ุของกรดอะมิโนหน่ึงไปยงัอีก
กรดอะมิโนหน่ึง   

ววิฒันาการของสายโปรตีนเหล่าน้ีสามารถจะน ามาสร้างแบบจ าลองโดยการใหค้ะแนน
ของเมทริกซ์หรือท่ีเรียกวา่ตาราง BLOSUM62 (Henikoff, 1992) ดงัภาพท่ี 11 ตวัอยา่งเช่นคะแนน
จากการแทนกรดอะมิโน  K ดว้ย R คือ 2 คะแนน โดยช่วงของคะแนนจะอยูร่ะหวา่ง -4 ถึง 11 โดย
คะแนนท่ีมากจะแสดงใหเ้ห็นถึงความคลา้ยคลึงกนัของแทนท่ีกรดอะมิโน 
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ภาพที ่11  ตาราง BLOSUM62 
 

โมทฟีและรีแอคทฟีโมทฟี 
 
โมทีฟ คือตวัแทนของสายโปรตีน เน่ืองจากฐานขอ้มูลท่ีมีขอ้มูลโปรตีนเอนไซมส่์วนมาก

อยูใ่นรูปของสายล าดบัโปรตีน (protein sequences) ดงันั้นตวัแทนสายโปรตีนท่ีเหมาะสมกบัขอ้มูล
ลกัษณะน้ีก็คือรูปแบบล าดบัสายโปรตีน (protein sequence pattern) ท่ีเรียกวา่โมทีฟ (motif) ซ่ึงรู้จกั
กนัดีมากวา่ 25 ปีแลว้ (Weber et al., 1982) โดยโมทีฟท าหนา้ท่ีเป็นตวัแทนสายโปรตีนของกลุ่ม
โปรตีนหน่ึง ยกตวัอยา่งเช่นในโปรตีนกลุ่มหน่ึงท่ีมีคุณสมบติั phosphorylation site มีรูปแบบสาย
ล าดบั [ST]-x-[RK] เป็นโมทีฟ หมายถึงในโปรตีนกลุ่มน้ีทุกตวัจะมีสายล าดบัโปรตีนท่ีต าแหน่งใด
ใดเร่ิมตน้ดว้ยกรดอะมิโนรหสั S หรือ T ตามดว้ยกรดอะมิโนรหสัใดใดอีก 1 ตวั (แทนดว้ยรหสั x) 
แลว้ปิดทา้ยดว้ยกรดอะมิโนรหสั R หรือ K เป็นโมทีฟแสดงคุณสมบติัฟังกช์ัน่ phosphorylation site 
ของกลุ่มโปรตีนน้ี ส่วนองคป์ระกอบของโมทีฟท่ีแสดงดว้ยสัญลกัษณ์ [] หมายถึงกลุ่มแทนท่ี
กรดอะมิโน (substitution group) ซ่ึงสามารถเกิดข้ึนไดจ้ากการกลายพนัธ์ุในสายววิฒันาการของ
โปรตีนกลุ่มนั้น โดยในกรณีท่ีกลุ่มแทนท่ีกรดอะมิโนมีกรดอะมิโนเป็นสมาชิกเพียง 1 ชนิด เรียก
บริเวณนั้นวา่บริเวณอนุรักษ ์(conserve region) เช่น [ST]-x-R กรดอะมิโน R ก็คือบริเวณอนุรักษ ์

 
นอกจากน้ี โมทีฟยงัสามารถมีรูปแบบสายล าดบัท่ียดืหยุน่ไดท่ี้เรียกวา่ gap ยกตวัอยา่งเช่น 

โมทีฟ [ST]-x(1,2)-[RK] มีรูปแบบสายล าดบัท่ียดืหยุน่ไดโ้ดยตรงกลางของโมทีฟมีรูปแบบ x(1,2) 
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หมายถึงการมีกรดอะมิโนใดใดจ านวน 1 หรือ 2 ตวัก็ได ้เป็นตน้ โดยการยดืหยุน่ดงักล่าวน้ีในทาง
ชีววทิยาหมายถึงการแทรก (insertion) และการขาดหาย (deletion) ในสายววิฒันาการของโปรตีน 

 
ดงันั้นองคป์ระกอบพื้นฐานของโมทีฟจึงประกอบดว้ยส่ิงท่ีเรียกวา่ กลุ่มแทนท่ีกรดอะมิโน 

บริเวณอนุรักษ ์และ gap โดยแต่ละโมทีฟก็คือการเรียงล าดบักนัของกลุ่มแทนท่ี บริเวณอนุรักษ ์และ 
gap นัน่เอง เม่ือก าหนดให้โมทีฟเท่ากบั G[GA]KVLG การแทนท่ีสายโปรตีนดว้ยโมทีฟจะได้
ผลลพัธ์ดงัตวัอยา่งขา้งล่าง โดยบริเวณท่ีถูกแทนท่ีจะแสดงดว้ยตวัอกัษรท่ีขีดเส้นใต ้

 
MNDLSGKTVIITGGAKVLGAEAARQAVAAGARAKSADVLDE 
 

รีแอคทีฟโมทีฟ (โมทีฟเชิงปฎิกิริยาเคมี) คือ โมทีฟจากขอ้มูลบริเวณจบัและบริเวณเร่งใน
การคน้พบรีแอคทีฟโมทีฟจากบริเวณจบัและบริเวณเร่ง โดยทัว่ไปใชโ้ครงสร้างขอ้มูลท่ีเรียกวา่ 
“บลอก” (block) ในการคน้พบรีแอคทีฟโมทีฟ โดยขั้นตอนพื้นฐานสามารถใหนิ้ยามเป็นขั้นตอนได้
ดงัน้ี 
 

นิยามท่ี 4 บลอกจากบริเวณจับหรือบริเวณเร่ง (หรือ block) Bmxn: เป็นเมทริกซ์ของกรดอะมิ
โน xij จ  านวน m แถว n คอลมัน์ โดย i = 1 ถึง m และ j = 1 ถึง n ทั้งน้ี ,ijx     {20 ชนิดของ
กรดอะมิโน} 

 
บลอกเป็นโครงสร้างขอ้มูลประกอบดว้ยเซ็ทของล าดบักรดอะมิโนในบริเวณจบัหรือ

บริเวณเร่งจ านวน m สาย ขนาดความยาว 15 กรดอะมิโน โดยต าแหน่งท่ี 8 ซ่ึงเป็นตรงกลางของ
บริเวณดงักล่าวเป็นกรดอะมิโนท่ีถูกระบุวา่เป็นกลไกในการท างานบริเวณจบัหรือบริเวณเร่ง
ดงักล่าวท่ีไดจ้ากฐานขอ้มูล SWISSPROT ดงันั้น “บลอก” จึงสามารถจดัโครงสร้างขอ้มูลใหอ้ยูใ่น
รูปของเมทริกซ์ Bmxn ของกรดอะมิโน xij โดย m หมายถึงจ านวนสายของบริเวณจบัหรือบริเวณเร่ง
ในบลอก และ n หมายถึงขนาดความยาวของ บลอก (n=15) โดย i หมายถึงต าแหน่งสายล าดบั
กรดอะมิโนในแถวของเมทริกซ์บลอก และ j หมายถึง ต าแหน่งของกรดอะมิโนในคอลมัน์ของเมท
ริกซ์บลอก ทั้งน้ี ,ijx     {20 ชนิดของกรดอะมิโน} ซ่ึงจากโครงสร้างบลอกดงักล่าวน้ี 
สามารถน าไปคน้พบกลุ่มแทนท่ีซ่ึงเป็นองคป์ระกอบของโมทีฟไดต้ามนิยามท่ี 5 
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นิยามท่ี 5 ล าดับกรดอะมิโนในบริเวณจับหรือบริเวณเร่ง (site sequence) si: คือสายล าดบั
กรดอะมิโน (string) si = xi1, xi2, xi3,.., xin ในบลอก B โดย  si  Bmxn , ijx  , และ   
{20 ชนิดของกรดอะมิโน} 

 
นิยามท่ี 6 กลุ่มแทนท่ีกรดอะมิโน (substitution group) Âj: หมายถึงเซ็ทของกรดอะมิโนท่ี

ไดจ้ากบลอก Bmxn ท่ีต  าแหน่ง j ซ่ึงก็คือกรดอะมิโน xij ทุกชนิดจากต าแหน่ง j ของทุกล าดบักรดอะมิ

โน si ใน B สามารถเขียนใหอ้ยูใ่นรูปฟอร์มของ Âj  = 
m

i

ijx
1

เม่ือ กรดอะมิโน ijx  , และ 

  {20 ชนิดของกรดอะมิโน} 
 
ในกรณีท่ี Âj มีแค่กรดอะมิโนเพียง 1 ชนิด เป็นกลุ่มของกรดอะมิโนชนิดพิเศษท่ีเราเรียกวา่ 

“บริเวณอนุรักษ”์ (conserved region) 
 
นิยามท่ี 7 โมทีฟท่ีค้นพบจากบลอก (รีแอคทีฟโมทีฟ หรือ reactive motif) M: ก็คือกลุ่ม

แทนท่ีทั้งหมดท่ีไดจ้ากทุกต าแหน่ง j ในบลอก Bmxn โดยสามารถเขียนใหอ้ยูใ่นรูปฟอร์มของ M = 
Â1, Â2, Â3,… , Ân เม่ือ กลุ่มแทนท่ี jÂ   และ   {20 ชนิดของกรดอะมิโน} หรือเขียนโม

ทีฟใหอ้ยูใ่นรูปฟอร์ม M = 
m

i

ix
1

1



,
m

i

ix
1

2



,
m

i

ix
1

3



,..,
m

i

inx
1

 เม่ือ กรดอะมิโน ijx  , และ   

{20 ชนิดของกรดอะมิโน} 
 
จากสูตรการคน้พบรีแอคทีฟโมทีฟจากบลอกในบริเวณจบัหรือบริเวณเร่ง M = 


m

i

ix
1

1



,
m

i

ix
1

2



,
m

i

ix
1

3



,..,
m

i

inx
1

 สามารถวเิคราะห์ปัญหาเบ้ืองตน้ของโมทีฟท่ีไดจ้ากบลอกก็คือ ท่ี

ขนาดของโมทีฟ n = 15 คงท่ี พบวา่คุณภาพของกลุ่มแทนท่ี Âj หรือ 
m

i

ijx
1

 ข้ึนกบัจ านวนสายล าดบั

กรดอะมิโนในบลอกหรือค่า m นัน่เอง ซ่ึงในกรณีท่ีค่า m = 1 และแต่ละต าแหน่งของโมทีฟสามารถ
เป็นกรดอะมิโนได ้20 ชนิด จะไดค้่าความน่าจะเป็นในการคน้พบโมทีฟ M ดงักล่าวในสายโปรตีน

ขนาดความยาว y อยูท่ี่ประมาณ y (
20

1 )15 ซ่ึงโอกาสท่ีจะพบโมทีฟมีนอ้ยมาก (แมใ้นฐานขอ้มูลสาย

โปรตีนขนาดใหญ่) ท าใหน้ าโมทีฟนั้นไปใชป้ระโยชน์ไดน้อ้ย ในทางตรงกนัขา้มในบลอกขนาด
ใหญ่ท่ีมีค่า m มาก จะท าใหก้ลุ่มแทนท่ีในทุกต าแหน่ง j มีค่าใกลเ้คียง   ซ่ึงก็คือมีความน่าจะเป็น
ในการคน้พบโมทีฟนั้นในทุกสายโปรตีน 
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ดงันั้นในการไดม้าซ่ึงรีแอคทีฟโมทีฟท่ีมีคุณภาพจึงข้ึนอยูก่บัการพฒันากลุ่มแทนท่ีท่ีมี

คุณภาพท่ีเราเรียกวา่ “กลุ่มแทนท่ีท่ีสมบูรณ์” (Maximal Substitution Group) และ “การพฒันา
คุณภาพบลอก” ซ่ึงท าใหไ้ดบ้ลอกท่ีมีขนาดเหมาะสมในการไดม้าซ่ึงโมทีฟท่ีมีคุณภาพ ซ่ึง
ความสัมพนัธ์ระหวา่งขั้นตอนต่างๆ ในการคน้พบและพฒันารีแอคทีฟโมทีฟเพื่อท านายประเภท
ฟังกช์ัน่เอนไซมจ์ะสามารถศึกษาเพิ่มเติมโดยละเอียดไดจ้ากงานวจิยั โมทีฟเชิงปฎิกิริยาเคมี (พีระ, 
2551) 

 
การจ าแนกซับแฟมมิลีข่องเอมไซม์ (Enzyme Subfamily Prediction) 

 
ปัญหาของการจ าแนกซบัแฟมมิล่ีของเอมไซมคื์อการสร้างกระบวนการก าหนดประเภท

ใหก้บัขอ้มูลท่ียงัระบุประเภทไม่ได ้ ตวัอยา่งของ Application ท่ีท าหนา้ท่ีน้ีเช่น ในกรณีของสาขาชี
วสารสนเทศ ท่ีมีฐานขอ้มูลเป็นล าดบันิวคลีโอไทด ์(DNA/RNA) หรือ ล าดบักรดอะมิโน  

 
โปรตีน ประกอบไปดว้ยล าดบัของกรดอะมิโนเม่ือนกัชีววิทยาตอ้งการทราบ Family หรือ 

Function ของโปรตีนใหม่ท่ีคน้พบ เม่ือหลายปีท่ีผา่นมาการขยายตวัของขอ้มูลทางสาขาน้ีมีอตัรา
การฌติบโตท่ีสูงมาก ส่ิงน้ีเองจึงเป็นท่ีมาของความตอ้งการระบบอตัโนมติัในการจ าแนกขอ้มูลแบบ
มีล าดบัโดยแบ่งไดเ้ป็น 3 กลุ่มตามวธีิการท่ีใชใ้นงานวจิยัไดแ้ก่ (1) การเปรียบเทียบความเหมือน
ของล าดบักรดอะมิโนในสายโปรตีน (homology-based approach) (2) การพิจารณาส่วนยอ่ยของ
สายโปรตีน (subsequence-based approach) และ (3) การสร้างตวัแทนสายโปรตีนหรือฟีเจอร์ 
(feature-based approach) ซ่ึงมีรายละเอียดดงัต่อไปน้ี 
 
ระบบจ าแนกประเภทเอนไซม์โดยเปรียบเทียบความเหมือนของล าดับกรดอะมิโนในสายโปรตีน 
(Homology-based approach) 
 

สมมติฐานของวิธีการน้ีคือ เอนไซม์ท่ีมีล าดบัของกรดอะมิโนหรือโครงสร้างปฐมภูมิท่ี
คล้ายคลึงกนั (homology) จะมีฟังก์ชั่นท่ีเหมือนกัน วิธีการท านายฟังก์ชั่นลกัษณะน้ี เร่ิมจากมี
เอนไซมต์น้แบบท่ีทราบฟังกช์ัน่แลว้ จากนั้นท าการพิจารณาเอนไซมใ์หม่ท่ีตอ้งการทราบฟังก์ชัน่วา่
มีโครงสร้างปฐมภูมิคลา้ยคลึงกบัเอนไซม์ตน้แบบตวัใดมากท่ีสุด ก็จะท านายได้ว่ามีฟังก์ชัน่การ
ท างานเหมือนกับเอนไซม์ต้นแบบตัวนั้ นนั่นเอง ส าหรับวิธีการพิจารณาความคล้ายคลึงของ
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โครงสร้างปฐมภูมินั้นใช้วิธีการท่ีเป็นท่ีนิยมเช่น BLAST (Altschul et al., 1990) PSI-BLAST 
(Altschul et al., 1997) FASTA (Lipman and Pearson, 1985) และ HMM (Eddy, 1998) เป็นตน้ 
ตวัอยา่งงานวิจยัท่ีใชว้ิธีการน้ีไดแ้ก่ GeneQuiz (Andrade, 1999) PEDANT (Riley et al., 2005) และ 
Auto-FACT (Koski et al., 2005) เป็นตน้ นอกจากน้ีไดมี้การพฒันาวิธีการขา้งตน้ (Xie et al., 2002; 
Abascal and Valencia, 2003; Sasson et al., 2006) โดยพยายามจดักลุ่มเอนไซมต์น้แบบท่ีมีค่าความ
เหมือนใกล้เคียงกนั จากนั้นการสืบคน้ตวัแทนกลุ่ม และน าไปสร้างเป็นโมเดลท านายฟังก์ชั่น 
ส าหรับในการท านายฟังก์ชั่นเอนไซม์ท าได้โดย น าเอนไซม์ท่ีไม่ทราบฟังก์ชั่นนั้นไปสืบคน้ใน
โมเดลและถา้มีบางส่วนตรงกบัตวัแทนกลุ่มใดของเอนไซม์ตน้แบบ จะไดว้่ามีฟังก์ชัน่การท างาน
ตามเอนไซมก์ลุ่มตน้แบบนั้น ดงัภาพท่ี 12 
 

 
 
ภาพที่ 12  แสดงไดอะแกรมวิธีการสร้างโมเดลท านายฟังก์ชัน่ดว้ยวิธีการ homology-based ท่ีมีการ

ปรับเปล่ียนวธีิการบางส่วน 

 
ที่มา: Computational Approaches for Protein Function Prediction: A Survey (Pandy, Kumar and 

Steinbach, 2006) 
 

ขอ้ดีของการท านายฟังก์ชั่นของเอนไซม์ด้วยวิธีการน้ีคือเป็นวิธีการท่ีง่ายและให้ความ
ถูกต้องสูงส าหรับสายโปรตีนท่ีมีค่าความเหมือนระหว่างสายโปรตีนสูงๆ (pairwise sequence 
similarity) ยกตวัอยา่งเช่นในงานวิจยัของ Tian et al. (2004) กล่าววา่สายโปรตีนท่ีไม่ทราบฟังก์ชัน่
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ท่ีมีค่าความเหมือนกนัระหวา่งสายโปรตีนตน้แบบ เฉล่ียประมาณ 60% นั้น จะให้ค่าความถูกตอ้ง
ของการท านายฟังกช์ัน่ไดสู้งถึง 90% เป็นตน้ 

 
ขอ้เสียของการท านายฟังก์ชัน่ของเอนไซมด์ว้ยวิธีการน้ีคือค่าความถูกตอ้งของการท านาย

จะลดลงมากเม่ือค่าความเหมือนระหวา่งสายโปรตีนตน้แบบกบัสายโปรตีนท่ีตอ้งการทราบฟังก์ชัน่
นั้นมีค่านอ้ยกวา่ 30% (Emanuelsson et al., 2007; Chou and Shen, 2008)  
 
ระบบจ าแนกประเภทเอนไซม์โดยพิจารณาส่วนย่อยของสายโปรตีน (Subsequence-based 
approach) 
 

เน่ืองจากการท างานของเอนไซมน์ั้นเกิดข้ึนจากส่วนยอ่ยบางส่วนของล าดบักรดอะมิโนใน
สายโปรตีนเท่านั้น ดงันั้นวธีิการน้ีจึงพยายามหาส่วนยอ่ยของสายโปรตีนท่ีมีความส าคญัต่อการเกิด
ฟังก์ชัน่ โดยส่วนยอ่ยท่ีส าคญันั้นไดแ้ก่ส่วนท่ีเรียกวา่ (1.) โมทีฟ (motif) เป็นบริเวณส่วนยอ่ยของ
สายโปรตีนท่ีมีต าแหน่งบางต าแหน่งร่วมกนั (conserved) เพื่อบ่งช้ีวา่เป็นเอนไซมใ์นกลุ่มตระกูล
หรือแฟมิลีเดียวกนั (Bork and Koonin, 1996) นอกจากน้ีบริเวณส่วนยอ่ยดงักล่าวอาจเป็นบริเวณจบั 
(binding site) ในการเกิดปฏิกิริยาเคมีกบัสารตั้งตน้ หรืออาจเป็นบริเวณท่ีมีการติดกนั (interaction) 
ระหวา่งโปรตีน ซ่ึงบริเวณดงักล่าวเป็นขอ้มูลท่ีมีประโยชน์มากต่อการท านายฟังก์ชัน่ของเอนไซม ์
(Bork and Koonin, 1996; Huang and Brutlag, 2001) (2.) โดเมน (Domain) สืบเน่ืองจากสมมติฐาน
ท่ีวา่ฟังกช์ัน่หลายๆ ฟังกช์ัน่ เกิดจากบริเวณส่วนยอ่ยของเอนไซมมี์โครงสร้างและฟังก์ชัน่ท่ีแตกต่าง
กนั (Servant et al., 2002) บริเวณดงักล่าวนั้นเรียกวา่ ฟังก์ชัน่โดเมน (function domain) กล่าวคือ
ฟังกช์ัน่ของเอนไซมน์ั้นเกิดจากการรวมตวัของฟังกช์ัน่ยอ่ยๆ ของแต่ละโดเมนนัน่เอง 

 
จากขา้งตน้จะเห็นไดว้า่ โมทีฟ หรือโดเมน นั้นเป็นส่วนท่ีส าคญัท่ีสามารถบ่งช้ีฟังก์ชัน่การ

ท างานของเอนไซมไ์ด ้งานวิจยัท่ีใชว้ิธีการน้ีไดแ้ก่งานวิจยัของ Hannenhalli and Russell (2000) ได้
พฒันาวธีิการสืบคน้และระบุบริเวณส่วนยอ่ยของสายโปรตีนท่ีสามารถแบ่งแยกคลาสของเอนไซม์
ไดดี้ท่ีสุด โดยเร่ิมจากท าการระบุต าแหน่งของบริเวณอนุรักษ ์ซ่ึงไดจ้ากการเทียบเรียงสายโปรตีน
ทุกสาย (multiple sequence alignment) ในกลุ่มแฟมิลีเดียวกัน จากนั้นท าการค านวณค่า
ความสัมพนัธ์ของเอ็นโทรปี (relative entropy) ในแต่ละต าแหน่งของกรดอะมิโนท่ีอยู่ในแฟมิลี
เดียวกัน บริเวณท่ีมีค่าความสัมพนัธ์ของเอ็นโทรปีรวมกันมากท่ีสุด จะเป็นบริเวณท่ีสามารถ
แบ่งแยกคลาสของเอนไซมไ์ดดี้ท่ีสุด จากนั้นน ามาเป็นฟีเจอร์ให้กบัฮิดเดน้มาร์คอฟโมเดลเพื่อสร้าง
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เป็นโมเดลจ าแนกประเภทเอนไซม์ งานวิจยัของ Blekas et al. (2005) ใช้โมทีฟจากฐานขอ้มูล 
PROSITE (Hulo, 2006) ซ่ึงไดจ้ากการทดสอบโดยผูเ้ช่ียวชาญ และโมทีฟท่ีไดจ้ากการสืบค้นดว้ย
อลักอริทึม MEME (Bailey et al., 1999) เป็นฟีเจอร์ในการสร้างโมเดลจ าแนกประเภทเอนไซมด์ว้ย 
นิวรอน เน็ทเวิร์ค (neuron network) งานวิจยัของ Ben-Hur and Brutlag (2005) ใชก้ารพิจารณา
ความถ่ีของการปรากฎโมทีฟแต่ละตวัในสายโปรตีนเป็นตวัแทนสายโปรตีนและสร้างเป็นฟีเจอร์
เวคเตอร์น าเขา้อลักอริทึมวธีิเรียนรู้ ซพัพอร์ตเวคเตอร์แมชชีน งานวิจยัของ Schug et al. (2002) เป็น
งานวิจยัแรกท่ีเร่ิมมีการน าโดเมนมาใช้ในการท านายฟังก์ชัน่ ในงานวิจยัน้ีท าการสกดัโดเมนจาก
ฐานขอ้มูลโปรดอม (ProDom) (Servant et al., 2002) และฐานขอ้มูลซีดีดี (Conserved Domain 
Database, CDD) (Marchler-Bauer et al. 2005) จากนั้นสร้างโมเดลโดยใชก้ารสืบคน้ดว้ยอลักอริทึม 
BLAST งานวิจยั WILMA (Prlic et al., 2004) ใช้โดเมนจากฐานขอ้มูล PROSITE และ Pfam 
(Sonnhammer et al., 1997) และ PRINTS (Attwood et al., 2003) ส่วนวิธีการท านายฟังก์ชัน่ใช้
วิธีการสืบคน้ร่วมกนัระหวา่งหลายอลักอริทึม (ensemble) ไดแ้ก่ RPS-BLAST (Altschul et al. 
1997) PROSITE scans และ Finger-PRINTScan (Scordis et al., 1999) เป็นตน้ 

 
ขอ้ดีของการท านายฟังก์ชัน่ของเอนไซมด์ว้ยวิธีการน้ีคือส่วนย่อยของล าดบักรดอะมิโนท่ี

ไดจ้ากโมทีฟหรือโดเมนนั้น มีความสัมพนัธ์กบัโครงสร้างโปรตีนท่ีท าให้เกิดฟังก์ชัน่การท างาน
เฉพาะอยา่ง ซ่ึงเป็นบริเวณท่ีสามารถบ่งบอกฟังกช์ัน่ของเอนไซมไ์ดเ้ป็นอยา่งดี 

 
ขอ้เสียของการท านายฟังก์ชัน่ของเอนไซม์ดว้ยวิธีการน้ีคือการนิยามส่วยย่อยของล าดบั

กรดอะมิโนวา่เป็นโมทีฟหรือโดเมนนั้นยงัมีความคลาดเคล่ือนอยู ่และการใชโ้มทีฟหรือโดเมนเป็น
ตวัแทนสายโปรตีนนั้น ในบางกรณีอาจยงัไม่เพียงพอท่ีจะใชเ้ป็นตวัแทนสายโปรตีนทั้งเส้นได ้
 
ระบบจ าแนกประเภทเอนไซม์โดยการสร้างตัวแทนสายโปรตีนหรือฟีเจอร์ (Feature-based 
approach) 
 

เป็นการแปลงขอ้มูลปฐมภูมิให้อยูใ่นรูปแบบฟีเจอร์เวคเตอร์ซ่ึงสามารถใชเ้ป็นตวัแทนสาย
โปรตีนได ้โดยฟีเจอร์แต่ละตวัอาจเป็นขอ้มูลเก่ียวกบัชีววิทยาหรือชีวเคมี หรือเป็นชุดของกรดอะมิ
โนท่ีเกิดข้ึนบ่อย (frequent item set) จากนั้นจึงน าฟีเจอร์เวคเตอร์ดงักล่าวมาสร้างโมเดลจ าแนก
ประเภทโดยใชอ้ลักอริทึมเรียนรู้ไดแ้ก่ ซพัพอร์เวคเตอร์แมชชีน (SVM) นิวรอนเน็ตเวิร์ค (Neuron 
Network) เนอีฟเบย ์(Naïve Bayesian) หรือซี 4.5 (C4.5) เป็นตน้  
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งานวจิยัท่ีใชว้ธีิการสร้างตวัแทนสายโปรตีนหรือฟีเจอร์ไดแ้ก่ งานวจิยั SVM-Prot (Cai et 
al., 2003) ท าการสร้างตวัแทนสายโปรตีนโดยพิจารณาคุณสมบติัของกรดอะมิโน เช่นแรงวลัเดอร์
วาวล ์การมีขั้วไม่มีขั้ว การมีประจุไม่มีประจุ และแรงตึงผิวของกรดอะมิโน งานวิจยั CD (Chou and 
Elrod, 2003) ท าการพิจารณาความถ่ีของการปรากฎของล าดบักรดอะมิโนในสายโปรตีน งานวจิยั 
CDA (Chou, 2005) เป็นการพิจารณาคุณสมติัทางเคมีร่วมกบัพิจารณาความถ่ีของการปรากฎของ
กรดอะมิโน และสร้างโมเดลจ าแนกประเภทดว้ยโคแวเรียนดิสคริมิแนนท์ งานวิจยัของ Zhou et al. 
(2007) ใชว้ธีิการสกดัฟีเจอร์เช่นเดียวกบังานวิจยั CDA แต่ต่างกนัตรงท่ีสร้างโมเดลจ าแนกประเภท
ดว้ยอลักอริทึมเรียนรู้ ซพัพอร์ตเวคเตอร์แมชชีน งานวจิยัของ King et al. (2000) สร้างฟีเจอร์
เวคเตอร์จากชุดของกรดอะมิโนท่ีเกิดข้ึนบ่อย โดยสร้างโมเดลจ าแนกประเภทดว้ยอลักอริทึม C4.5 
เป็นตน้ 
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งานวจัิยทีเ่กี่ยวข้อง 
 

 ในวทิยานิพนธ์เล่มน้ีจะน าเสนองานวิจยัท่ีเก่ียวขอ้งกบัเทคนิคการจ าแนกประเภทขอ้มูล
โดยใชก้ฎความสัมพนัธ์แบบมีล าดบั (Sequential Associative Classification) โดยจะน าเสนอ
อลักอริทึม CBS (Tseng and Lee, 2005) ซ่ึงเป็นตน้แบบของเทคนิคดงักล่าว 
 
CBS อลักอริทมึ 
 
 Classification Method byUsing Sequential Patterns (CBS) เป็นงานแรกในการเสนอ 
วธีิการรวมเทคนิคการหารูปแบบล าดบัเหตุการณ์ท่ีน่าสนใจ (Sequential Pattern Mining) เขา้กบัการ
ค านวณเชิงสถิติเพื่อหาความเป็นไปได ้(Probabilistic Induction) ซ่ึงอลักอริทึม CBS ประกอบดว้ย 2 
ส่วนนัน่คือ ในคือในส่วนการสร้างกฎความสัมพนัธ์ เรียกวา่ CBS-RG ซ่ึงอลักอริทึมในส่วนแรกน้ีก็
จะอา้งอิงกบัอลักอริทึม Apriori-like (Agrawal, 1995)  และในส่วนของการสร้างโมเดลในการ
ท านาย เรียกวา่ CBS-CB และแบ่งออกเป็น 2 วธีิดว้ยกนัคือ CBS_ALL และ CBS_CLASS 
 
 ก่อนท่ีจะท าความเขา้ใจอลักอริทึม CBS_ALL และ CBS_CLASS นั้น จะตอ้งทราบ
เก่ียวกบัแนวคิดเบ้ืองตน้ท่ีใชใ้นอลักอริทึมในส่วนของ CBS-RG เสียก่อน โดยจุดมุ่งหมายในส่วน
ของ CBS-RG นัน่ก็คือการคน้หากฎความสัมพนัธ์ทั้งหมดท่ีมีค่าสนบัสนุนมากกวา่ค่าสนบัสนุนขั้น
ต ่า โดยท่ีกฎความสัมพนัธ์เหล่านั้นจะอยูใ่นรูปของ (อธิบายเพิ่มเติมในส่วนถดัไป) 
 

i mSP C  
 

 เม่ือ iD  แทนขอ้มูลแบบมีล าดบัของคลาสท่ี i  ดงันั้นฐานขอ้มูลทั้งหมดเท่ากบั 

1 2 3{ , , ,... }ND D D D D  เม่ือก าหนดใหมี้ Class ทั้งหมด N  คลาสในฐานขอ้มูล ในแต่ละ iD  จะ
ประกอบไปดว้ยขอ้มูบแบบมีล าดบัในรูปของ 1 2 3{ , , ,..., }na a a a  เม่ือ na  เป็นค่า ณ ต าแหน่งท่ี n  
ในล าดบัของขอ้มูล เพื่อใหง่้ายต่อความเขา้ใจ สมมุติใหค่้า ณ ต าแน่ง n  ใดๆถูกแบ่งช่วงและแปลง
ไปอยูใ่นรูปค่าท่ีจ  าแนกประเภทได ้(Categorical Values) ไวล่้วงหนา้แลว้ 
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 Classifiable Sequential Pattern (CSP) จะถูกใชเ้ป็นกฎในการแยกประเภทส าหรับสร้าง
โมเดลในการท านาย กฎ CSP จะอยูใ่นรูปของ i mSP C  เม่ือ iSP  เป็นล าดบัของค่าท่ีจ  าแนก
ประเภทได ้ 2 3 7...,iSP a a a    และ mC  คือคลาสท่ี m  
 

จากความเขา้ใจพื้นฐานท่ีไดก้ล่าวมาแลว้ในขั้นตน้ CBS จะแบ่งไดเ้ป็น 2 แนวทางคือ 
CBS_ALL และ CBS_CLASS และจะมีขั้นตอนยอ่ย 2 ขั้นตอนดว้ยกนัคือ CBS-RG และ CBS-CB 
ดงัภาพท่ี 13 และภาพท่ี 14  

 

 
 

ภาพที ่13  CBS-RG 
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 ภาพที ่14  CBS-CB 
 

1. CBS_ALL  โดยหลกัการของวธีิน้ีจะหา CSP จากทั้งฐานขอ้มูลและค านวน Classify-
Score จากแต่ละทรานเซ็คชัน่ (Transaction) โดยอลักอริทึมจะค านวนหาค่า Transaction Support 
และ Class Support ไปพร้อมๆกนัโดยน าอลักอริทึม Apriori-like (Agrawal, 1995) มาปรับปรุงโดย
เพิ่มการนบั Class Support  เขา้ไปดงัรูปท่ี 15 
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ภาพที ่15  CBS_ALL (RG) อลักอริทึม 
 

จากพื้นฐานดาตา้ไมน่ิงท่ีไดก้ล่าวไปแลว้เพื่อใหค้วามเขา้ใจตรงกนั จะก าหนดให ้ 

i iCSP L  เม่ือ iL  = large i items และ i iSP C  เม่ือ iC  คือ แคนดิเดท (Candidate) และ i  คือ
ความยาวของ items จากรูปท่ี 8 จะได ้ 1CSP  จาก 1SP  ท่ีผา่นค่า Min.Support แลว้เพื่อมาสร้าง 2SP  
(ขั้นตอนท่ี 1-3) ต่อมาจะน า iSP  ไปหาวา่เป็น Subsequence ของแต่ละ Transaction d ไหมเม่ือ 
d D แลว้น าไปเก็บไวท่ี้ตวัแปร sSP  เม่ือ ssp SP (ขั้นตอนท่ี 4-5) หลงัจากนั้นจะท าการเพิ่มค่า 
Support ของ sp และเพิ่ม Class Support โดยเช็ควา่ sp  ท่ีเป็น Subsequence ของ d นั้นๆมีคลาส
เป็นอะไรและเพิ่มค่า Support ของแต่ละคลาสลงใน _ supclass อาเรย ์(ขั้นตอนท่ี 6-9) หลงัจาก
นั้นจะท าการตดักฎ (Prune) ท่ีไม่ผา่นค่า Min.Support และ Class Support ก็จะได ้ 2CSP  (ขั้นตอนท่ี 
10-11) และกลบัไปท าซ ้ าในขั้นตอนท่ี 2 จนกวา่ iCSP  จะเท่ากบัเซตวา่งก็จะไดก้ฎทั้งหมดมาเก็บไว้
ใน CSP (ขั้นตอนท่ี 12-13) และจะน าไปใชส้ร้างโมเดลในการท านายต่อไป 
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ในขั้นตอนของโมเดลการท านาย CBS_ALL (CB) นั้นจะใชว้ธีิการใหค้ะแนนในการ
ก าหนดคลาสใหก้บัขอ้มูลท าสอบ  xsequence  ดงัภาพท่ี 16 

 

 
 

ภาพที ่16  CBS_ALL (CB) อลักอริทึม 
 

ในขั้นตอนแรกจะท าการหาวา่มีกฎ ( )icsp  ใดบา้งท่ีเป็น Subsequence ของ x โดยจะเก็บ
กฎเหล่านั้นไวใ้นตวัแปร M  (ขั้นตอนท่ี 1-5) หลงัจากนั้นจะประกาศตวัแปรอาเรยข์องคะแนน 
(score_array[ ]) มีจ  านวนช่องเท่ากบัจ านวนคลาส (ขั้นตอนท่ี 6) หลงัจากนั้นจะใช ้Class Support 
และ Sequence Support ท่ีเก็บมาในตอนแรกมาค านวนคะแนนของแต่ละ mcsp  และเก็บคะแนนลง
ใน score_array  ตามคลาสของกฎ (ขั้นตอนท่ี 7-11) ในตอนสุดทา้ยจะท าการตอบคลาสท่ีมีคะแนน
สูงสุด (ขั้นตอนท่ี 12-13) 
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2. CBS_CLASS  หลกัการของวธีิน้ีจะแบ่งฐานขอ้มูลออกเป็นแต่ละคลาสและค านวนหา
CSPของแต่ละคลาส โดยจะต่างจาก CBS_ALL ตรงท่ีใชแ้ค่ค่า Min.Support โดยขั้นตอนการท างาน
ดูไดจ้ากภาพท่ี 17 โดยยงัใชอ้ลักอริทึม Apriori-like (Agrawal, 1995) เป็นพื้นฐาน 

 

 
 

ภาพที ่17  CBS_CLASS (RG) อลักอริทึม 
 

ก าหนดให ้ _ k kSP C C  (Candidate itemset of size k) และ i iSP L  (Frequent Itemsets 
of size i) จากรูปท่ี 9  ในขั้นตอนแรกจะท าการแบ่งฐานขอ้มูลออกเป็นแต่ละคลาส ( iD ) แลว้เรียก 
Method FindSP โดยส่ง Input เป็น iD  และค่า Min.Support (ขั้นตอนท่ี 1-3) หลงัจากนั้นใน 
Method FindSP จะท าการสร้าง Candidate จาก 1SP  โดยการ Join กนัเป็น 2_SP C  (ขั้นตอนท่ี 4-
6) หลงัจากนั้นจะน า Candidate  ท่ีไดไ้ปตรวจดูวา่เป็น Subsequence ของ d  หรือไม่และเก็บตวัท่ี
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เป็นเขา้ sSP  (ขั้นตอนท่ี 7-8) หลงัจากนั้นจะนบั Support ของแต่ละ sp  (ขั้นตอนท่ี 9-12) เช็ควา่ 
sp  ตวัไหนผา่น Min.Support น าเขา้มาเก็บใน iSP  (ขั้นตอนท่ี 13) หลงัจากนั้นก็จะกลบัไปท าซ ้ า
ในขั้นตอนท่ี 2-13 ใหม่จนกวา่ 1iSP  จะเท่ากบัเซตวา่งแลว้จะคืนผลลพัธ์ใหก้บั iCSP  เม่ือจบั
ขั้นตอนเหล่าน้ีจะได ้CSP ของแต่ละคลาสเพื่อน ากฎเหล่าไปใชท้  านายกฎต่อไป 

 
ขั้นตอนของโมเดลการท านาย CBS_CLASS (CB) จะใชค้วามยาวกฎเป็นคะแนนของ CSP 

หลงัจากนั้นท าการการนอร์มลัไลซ์คะแนนรวมของแต่ละคลาสใหเ้ป็นมาตรฐานเดียวกนัโดยมี
ค่าสูงสุดเท่ากบั 1 โดยมีขั้นตอนการท างานดงัภาพท่ี 18 

 

 
 

ภาพที ่18  CBS_CLASS (CB) อลักอริทึม 
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ในขั้นตอนแรกจะสร้างอาเรยผ์ลรวมของคะแนน (total_score[ ])  มีจ  านวนช่องเท่ากบั
คลาสหลงัจากนั้นจะน าความยาวกฎของแต่ละคลาสมาบวกกนัและเก็บลง total_score[ ]  
(ขั้นตอนท่ี 1-4) ในขั้นต่อมาสร้างอาเรยข์องคะแนน (score_array[ ])  และน ากฎ icsp  เม่ือ 

icsp CSP  ไปเช็ควา่เป็น Subsequence ของ  xsequence หลงัจากนั้นจะค านวนคะแนนโดยน า 
ความยาวของกฎ ( . . )icsp sp length  หารดว้ยผลรวมของคะแนนท่ีตรงกบัคลาสของมนั (C )m  แลว้
ใส่ผลลพัธ์ลงในอาเรยข์องคะแนนช่องท่ี  m  (ขั้นตอนท่ี 5-12) และในตอนสุดทา้ยจะคืนค่าของ
คลาสจะช่องของคะแนน score_array[ ]  ท่ีมีค่ามากท่ีสุด 

 
จากงานวจิยั CBS ไดน้ าเสนอเทคนิคใหม่โดยการผสมผสานกนัระหวา่ง การหารูปแบบ

ล าดบัเหตุการณ์ท่ีน่าสนใจ (Sequential Pattern Mining) และการค านวณเชิงสถิติเพื่อหาความ
เป็นไปได ้(Probabilistic Induction) เป็น CBS (Classification Method by Using Sequential 
Patterns) (Tseng and Lee, 2005) โดยใช ้Subsequence-based approach เป็นพื้นฐาน ในการจ าแนก
ประเภท ซ่ึงจากการทดลองในการจ าแนกซบัแฟมมิล่ีของเอมไซมพ์บวา่ใหค้วามถูกตอ้งในการ
ท านายไดไ้ม่ดีนกั 

 
ขอ้ดีของการท านายฟังก์ชั่นของเอนไซม์ด้วยวิธีการน้ีคือจะได้กฎท่ีมีความเก่ียวขอ้งกบั

คลาสนั้นๆโดยตรง 
 
ขอ้เสียของการท านายฟังกช์ัน่ของเอนไซมด์ว้ยวธีิการน้ีคือปัญหาของระบบเกิดข้ึนทั้งใน

ส่วนการสร้างกฎและในส่วนการสร้างโมเดลในการท านาย โดยปัญหาในส่วนของการสร้างกฎ
ความสัมพนัธ์จากงานทดลองแรกๆ คือการสร้างกฎความสัมพนัธ์โดยใช ้MEME (Multiple Em for 
Motif Elicitation) (Timothy and Charles, 1994) ในการหาโมทีฟ พบวา่กฎความสัมพนัธ์ยดึติดกบั
คลาสมากเกินไปอีกทั้งในการหาโมทีฟไม่ไดใ้ชค้วามรู้ทางดา้นชีววทิยามาช่วย ท าใหโ้มทีฟท่ีไดไ้ม่
สามารถอธิบายคุณสมบติัดว้ยตวัมนัเองได ้ ทั้งดา้นความแม่นย  าของโมเดลท่ีจะตอ้งใชก้ฎเหล่านั้น
ในการท านายโดยใชเ้พียงแค่ ค  านวณเชิงสถิติเพื่อหาความเป็นไปได ้(Probabilistic Induction) 
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อปุกรณ์และวธีิการ 

 

อุปกรณ์ 

 
ฮาร์ดแวร์ 
1. เคร่ืองคอมพิวเตอร์ 1 เคร่ือง ประกอบดว้ยอุปกรณ์ดงัต่อไปน้ี 
2. ซีพีย ู(CPU) Intel Q8200 ความเร็ว 2.3 GHz  
3. หน่วยความจ าหลกั 4 GB 
4. ฮาร์ดดิกส์ขนาด 1 TB 
 
ซอฟตแ์วร์ 
1. ระบบปฏิบติัการ Windows Server 2003 R2 
2. SQL Server 2003 R2 
3. Microsoft Visual Studio 2008 

วธีิการ 

 
ภาพรวมของระบบ 
 
 ดงัท่ีกล่าวมาแลว้ในส่วนของงานวจิยัท่ีเก่ียวขอ้ง ดงันั้นในการเพิ่มประสิทธิภาพในส่วน
ของการสร้างกฎความสัมพนัธ์และการสร้างโมเดลในการท านาย ในวทิยานิพนธ์เล่มน้ีจะน าเสนอ
น าเสนออลักอริทึม SAC (Sequential Associative Classification) ซ่ึงเป็นอลักอริทึมท่ีใชใ้นการ
จ าแนกซบัแฟมมิล่ีของเอมไซม ์มีวตัถุประสงคคื์อ คน้หากฎความสัมพนัธ์ท่ีใหค้วามแม่นย  าสูงใน
การน าไปใชจ้  าแนกซบัแฟมมิล่ีของเอมไซม ์และสามารถน ากฎเหล่านั้นไปใหผู้เ้ช่ียวชาญในดา้น    
ชีวสารสนเทศศาสตร์วเิคาระห์และตีความต่อไปไดก่้อนท่ีจะท าความเขา้ใจในส่วนรายละเอียดนั้น 
สามารถท่ีจะดูภาพรวมของระบบไดจ้ากภาพท่ี 19 โดยจะแบ่งออกเป็น 2 ส่วนดว้ยกนัใน Stage 1 จะ
เป็นในส่วนของการสร้างกฎความสัมพนัธ์และ Stage 2 จะเป็นส่วนของตวัจ าแนกประเภทท่ีจะใช้
ท านาย Unseen Data 
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Stage 1 Rule Generator

SAC Method

Step 1: Separates the Dataset into 
group by EC1.X 

Step 3: Motif Mapping

Step 2: Motif Extraction 

Stage 2 Classifier

Step 4: Motif Selection

Step 5: Sequential Pattern Mining

Training data

d

Step 1: Motif  Mapping

Step 3: Rules Selection & Ranking

Step 2: Motid Selection

Testing data

Output

 
 

ภาพที ่19  ภาพรวมของ SAC 
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การสร้างกฎความสัมพนัธ์ 
 

การเตรียมข้อมูล (Data-Preprocessing) 
 

1. การสกดัคุณสมบัติ (Motif Extraction) 
 

ในงานวจิยัน้ีไดน้ าประโยชน์จาก โมทีฟเชิงปฎิกิริยาเคมี (พีระ, 2551) ในการสกดั
คุณสมบติัวธีิการน้ีท าใหไ้ดโ้มทีฟจากส่วนท่ีเก่ียวขอ้งกบัฟังกช์ัน่เอมไซมโ์ดยตรงท าใหไ้ดโ้มทีฟท่ีมี
คุณสมบติัท่ีข้ึนตรงกลบัคลาสนั้นโดยเฉพาะและโมทีฟท่ีเป็นตวัร่วมระหวา่งคลาสน าไปใชเ้ป็น
ตวัแทนของโมทีฟในการสร้างกฎความสัมพนัธ์ต่อไป โดยจะไดโ้มทีฟออกมาในรูปแบบของ กลุ่ม
ของสัญลกัษณ์ท่ีใชใ้นการเปรียบเทียบขอ้มูล (Regular Expression) โดยจะจดักลุ่มโมทีฟตาม
ฟังกช์ัน่จากภาพท่ี 20 จะเห็นวา่ฟังกช์ัน่ ion-binding site สามารถมีไดห้ลาย  Regular Expression คือ
โมทีฟตวัท่ี 1 และ 2 แต่มีฟังกช์ัน่การท างานเดียวกนั 

  

 
 

ภาพที ่20  ตารางแสดงคุณสมบติัโมทีฟ 
 

2. การหาโมทฟีในสายโปรตีน (Motif Mapping) 
 

ในขั้นตอนน้ีจะน าโมทีฟท่ีไดจ้ากภาพท่ี 20 มาท าการคน้หาวา่ในแต่ละสายของโปรตีนพบ
โมทีฟอะไรบา้ง แต่ไม่สามารถน า Regular Expression  มาใชโ้ดยตรงไดเ้พราะเม่ือ คุณลกัษณะ
ส าคญั (Feature) ท่ีคน้พบในสายมีการซอ้นทบักนัในบางต าแหน่งจะท าใหไ้ม่สามารถรู้ไดว้า่ 
Feature ตวัไหนจะเป็นตวัแทนท่ีดีท่ีสุดของช่วงสายโปรตีนนั้นจึงใชต้าราง BLOSUM62 (Henikoff, 
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1992) ซ่ึงเป็นตารางคะแนนความเหมือนมาใชใ้นการค านวณในการเลือกโมทีฟท่ีดีท่ีสุดโดยจะน า
โมทีฟทุกตวัท่ีไดไ้ปคน้หาตั้งแต่ต าแหน่งแรกสุดของสายจนจบสายโปรตีนจากภาพท่ี 21 ให ้P เป็น
สายโปรตีนเม่ือน าโมทีฟ X ไปคน้หาปรากฎวา่พบ 2 คร้ังในสายของโปรตีนโดยน าช่วงท่ีเหมือนไป
หาคะแนนจากตาราง BLOSUM62 ในภาพท่ี  11 จากรูปท่ี 21 ต าแหน่งแรกท่ีพบโมทีฟไดค้ะแนน
เท่ากบั 25.2 

 

 
 

ภาพที ่21  การค านวนคะแนนของโมทีฟท่ีพบในสายโปรตีน 
 
 
 

3. การเลอืก (Motif Selection) 
 
ในขั้นตอนน้ีจะเป็นการเลือกตวัแทนโมทีฟท่ีพบในสายโปรตีนโดยแปลงจากสายของ

ตวัอกัษรเป็นโมทีฟ จากภาพท่ี 22 ให ้P แทนสายโปรตีนและ  nM  เป็นแอททริบิวตโ์มทีฟตวัท่ี n 
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เม่ือน าโมทีฟท่ีไดม้าเลือกจะสามารถแทนท่ีสายโปรตีน  P ไดด้ว้ย M1,  M9,  M5 โดยถา้มอง P  
เป็นทรานเซ็คชัน่ในเร่ืองของปัญหา  Sequential Pattern Mining และโมทีฟเป็นไอเทม็แลว้ 

 
จะได ้Transaction P = < (M1) (M2) (M3) > โดยเกิด M1,  M2,  M3 ตามล าดบัในขั้นตอนน้ี

ไดเ้สนอการเลือกโมทีฟแบบ การเลือกโมทีฟท่ีดีท่ีสุด (Best Motif Selection) 
 

 
 

ภาพที ่22  การแทนท่ีสายโปรตีนดว้ยโมทีฟ 
 

4.1 การเลือกโมทีฟท่ีดีท่ีสุด (Best Motif Selection) 
 

จากขั้นตอนท่ี 3 จะไดต้  าแหน่งของโมทีฟทั้งหมดเก็บไวใ้นฐานขอ้มูลโดยจะท า 
การ Query (การเรียกดูสารสนเทศ)โดยมีเง่ือนไขคือเรียงตามต าแหน่งของโมทีฟจากนอ้ยไปมาก 
จากภาพท่ี 23  ผลลพัธ์ท่ีไดจ้ากการ Query นั้นพบวา่ในสายโปรตีน P พบโมทีฟ M1, M2, M3 และ 
M6 ตามล าดบัต าแหน่งบนสายโปรตีนจากนอ้ยไปมาก และโมทีฟสามตวัแรกนั้นมีต าแหน่งท่ี
เหล่ือมกนัอยูโ่ดยจะเลือกตวัท่ีมีคะแนนสูงสุดเป็นตวัแทนกลุ่มโดยจะไดต้วัแทนสายโปรตีน   
คือ P = < (M6) (M3) > 

 



 

37 

 
 

ภาพที ่23  แสดงการเลือกโมทีฟแบบท่ีดีท่ีสุด 
 
4. SAC-RG  
 
 ในขั้นตอนน้ีจะท าการหากฎความสัมพนัธ์ทีละคลาส โดยจะเรียกกฎท่ีไดว้า่ท่ี CSP 
(Classifiable Sequential Pattern) โดยใชอ้ลักอริทึม CBS Class มาปรับปรุงเป็น SAC โดยเพิ่ม
ขั้นตอนการหาคะแนนของล าดบัเหตุการณ์ท่ีน่าสนใจหรือเกิดข้ึนบ่อย (FSS : Frequent Sequence 
Score) และ การหาคะแนนของล าดบัเหตุการณ์ท่ีน่าสนใจท่ีเกิดข้ึนซ ้ าๆภายในสายโปรตีน (LFSS : 
Local Frequent Sequence Score ) ส าหรับรูปแบบล าดบัเหตุการณ์ท่ีน่าสนใจหรือเกิดข้ึนบ่อย 
(Frequent Sequence Pattern) หรือ CSP นั้นเอง โดยมีรหสัเทียม (psudocode) ของอลักอริทึม SAC 
ดงัภาพท่ี 24 
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ภาพที ่24  รหสัเทียมของอลักอริทึม SAC 
 

อลักอริทึมน้ีจะเร่ิมตน้ดว้ย SAC Class เป็นการแบ่งชุดขอ้มูลในส่วนของการสอนระบบ
ออกเป็นกลุ่มยอ่ยๆตามคลาส (บรรทดัท่ี 1-4) หลงัจากนั้นจะเร่ิมท าการหา Frequent Itemsets 
(FindSP)  โดยก าหนดให ้ _ k kSP C C  (Candidate itemset of size k) และ i iSP L  (Frequent 
Itemsets of size i)   จากบรรทดัท่ี 3 จะเรียก Method FindSP โดยมี Input 2 ตวัคือ Data ท่ีถูกแบ่ง
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ขอ้มูลตามกลุ่มของ Class และค่า Min.Support ในบรรทดัท่ี 5-7 จะท าการ Generate Candidate จาก
ความยาว k-sequence เท่ากบั 1 โดยจะเก็บ Candidate ไวใ้นตวัแปร _ iSP C ในบรรทดัท่ี 8-9 จะน า
สายของโปรตีนเขา้มาทีละเส้นเพื่อดูวา่มี Candidate ตวัไหนเป็น Subsequence ของสายโปรตีนนั้น
บา้งและเก็บไวใ้นตวัแปร sSP  ต่อท าการก าหนด ID ใหส้มาชิกแต่ละตวั ( sp )ใน sSP (บรรทดัท่ี10) 
ในบรรทดัท่ี 11-16 ท าการนบั Support ของแต่ละ sp และค านวนค่า .sp localscore โดยใช ้
Method LFSS (จะอธิบายในส่วนถดัไป) น า Score ท่ีไดไ้ปเก็บใน Score Array และเพิ่มการนบั 
Support ของแต่ละ .sp id  ในบรรทดัท่ี 18-20 ท าการค านวนค่าของ .sp scoreแต่ละตวัโดยใช ้
Method FSS (จะอธิบายในส่วนถดัไป) ในบรรทดัท่ี 21 ท าการกรองเฉพาะ sp ท่ีผา่นค่า 
Min.support มาเก็บไวใ้น iSP สุดทา้ยในบรรทดั 23 จะน ากฎทั้งหมดของ Class นั้นๆไปเก็บไวท่ี้ 

iCSP  
 

4.1 การค านวนหาค่า LFSS 
 

ในการท าค านวนหาค่า LFSS  ของแต่ละ sp  เม่ือก าหนดให ้ LFSS เป็นค่าท่ีค  านวน
ไดจ้าก 1 สายโปรตีน(1 PID) และ i ssp SP  เม่ือ sp  เกิดจากการ Generate Candidate ท่ีความยาว 
k-sequence 1 3, ,..., ksp M M M  และ reoccur เป็นค่าการเกิดซ ้ าของ sp  ใน 1 PID  จะไดสู้ตรการ
ค านวนดงัสมการท่ี 1 

 

 

reoccur reoccur

1

1 1FSS_ sp ,...,
reoccur reoccur

k

n n
i

ScoreM ScoreM

L  

 
 
 
 
  

 
 (1) 

 
โดย 

_ iLFSS sp  = ค่า LFSS ของ Pattern sp ตวัท่ี i 
 reoccur  = จ  านวนการเกิดซ ่าของ Pattern sp  ใน  
 kScoreM  = คะแนนของโมทีฟตวัท่ี k 

 
สามารถดูไดจ้ากตวัอยา่งการค านวนต่อไปน้ีก าหนดใหมี้ PID ทั้งหมด 3 เส้น 

Min.Support = 66.67%  และ 3 1, 3, 1sp C M M M   ดงัตารางท่ี 2 
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ตารางที ่2 แสดงสายของโปรตีนท่ีถูกแทนท่ีดว้ยโมทีฟและจ านวนคร้ังท่ีพบ sp  ในสาย 

 

PID No. Feature of Seq. (Motif) Global Sup Reoccur 

1 M1,M3,M3,M3,M1,M3,M1 1 10 

2 M1,M7,M3,M9,M1,M3,M1 1 3 

3 M1,M3,M79,M16,M4 0 0 

  TOTAL 2 13 

 
ตารางที ่3 แสดงการเกิด Reoccur ของ sp  ในสายโปรตีนเส้นท่ี 2 
 

  Score of Feature 4 4 7 -6 -2 6 27 

PID Round M1 M7 M3 M9 M1 M3 M1 

2 1 α   β   Ω     

2 2 α         β Ω 

2 3         α β Ω 

 
จากตารางท่ี 3 sp  ท่ีเกิดซ ้ ากนับนสาย PID 2 จะสามารถค านวนค่า LFSS  ของ 

3 1, 3, 1sp C M M M   เม่ือค่า Reoccur ของ Pattern sp  มีค่าเท่ากบั 3ไดด้งัตารางท่ี 4 
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ตารางที ่4 แสดงการค านวนค่า LFSS  ของ sp  
 

Feature M1 M3 M1 

PID 2 
3

1

3

n


 

3

1

3

n


 

3

1

3

n


 

 
ค่า LFSS ของ sp ใน PID 2 =  2,6.33,17.33  สามารถมองในรูปของ Array ได้

ดงัน้ี
1 2

3 6.33

1 17.33

M

sp M

M

   
   

 
   
      

 

 
4.2 การค านวนหาค่า FSS 
 

จากในขั้นตอนการค านวน LFSS   จะน าคะแนนมาค านวนค่า FSS เม่ือก าหนดให ้
FSS  คือค่าท่ีค  านวนไดจ้ากการน าค่า LFSS ของ Pattern sp จากทุก PID ท่ีพบ Pattern น้ีมา
ค านวนเม่ือก าหนดให ้ 3 1, 3, 1sp C M M M  จากตารางท่ี 1 จะค านวนค่า LFSS ไดท้ั้งหมด 3 
ค่า (จาก 3 PID ในตาราง)  ดงัสมการท่ี 2 

 

 

sup

1

FSS_sp

FSS _
sup

n

port

n
i

iL

sp
port



 
 
 
 
 
 



 
(2) 

 
โดย 

_ iFSS sp  = ค่า FSS ของ Pattern sp ตวัท่ี i 
 sup port  = จ  านวนการเกิดของ Pattern sp  ในฐานขอ้มูล 
 _

ni
LFSS sp  = คะแนน LFSS ของ Pattern isp ตวัท่ี n 
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ค่า FSS ของ sp  ตวัท่ี i มีค่าเท่ากบั 
3

sup 3

1

FSS_sp

FSS

3.20

4.18
3

5

_

.81

port

n

i

i

L

sp





 
 
 

 
 
 
 


 
  
 


 

 
ตัวจ าแนกประเภท 

 
จากขั้นตอน SAC-RG  จะท าการหากฎท่ีละคลาส (Class Sequential Pattern Mining) 

ดงันั้น SAC จึงสามารถใหค้วามสัมพนัธ์ของกฎท่ีมีความเฉพาะเจาะจงกบัชุดของสายโปรตีนในแต่
ละคลาส หลงัจากเสร็จส้ินการหากฎในขั้นตอนท่ีผา่นมาจะไดก้ฎท่ีมีคะแนน FSS  เก็บไวใ้น DB 
เพื่อจะน าไปใชใ้นการค านวนเพื่อหากฎท่ีเหมาะสมท่ีสุดในการท านาย Unseen Data โดยมีตวัอยา่ง
ของกฎดงัภาพท่ี 25 จากตวัอยา่งกฎน้ีจะไดว้า่มีโมทีฟ 1 2 และ 3 ตามล าดบัโดยจะเป็นกฎของคลาส
ท่ี X (X = จ านวนเตม็ท่ีเป็นคลาสใดๆ) โดยมีคะแนน FSS ของแต่ละโมทีฟอยูใ่นรูปของเวกเตอร์ 

 

 
 

ภาพที ่25  กฎท่ีไดจ้ากการหา Class Sequential Pattern Mining 
 

เม่ือมี Unseen Data เขา้มาในระบบก่อนขั้นตอนการท านาย Class ของขอ้มูลจะตอ้งผา่น
ขั้นตอนการท า Motif Mapping และ Motif Selection หลงัจากนั้นจะเขา้สู่ขั้นตอนการเลือกกฎและ
การเรียงกฎ (Rules Selection and Rules Ranking) โดย SAC Classifier  มีรหสัทียมดงัภาพท่ี 26  

 
การเลอืกกฎและการเรียงกฎ (Rules Selection and Rules Ranking) 
 

จากขา้งตน้ท่ีไดก้ล่าวไปแลว้วา่โมทีฟบางตวัสามารถเป็นตวัร่วมในหลายๆคลาสและโมทีฟ
บางตวัก็เป็นคุณสมบติัเฉพาะของคลาสนั้นเพียงคลาสเดียวนอกจากน้ีโมทีฟ 1ตวั สามารถมีไดห้ลาย 
Regular Expression ท าใหคุ้ณสมบติัเดียวกนัมีคะแนน BLOSUM ท่ีต่างกนัจึงไม่สามารถใชก้าร
ค านวณค่าความเช่ือมัน่ (Confidence) ไดเ้ม่ือตอ้งตดัสินใจในการเลือกกฎท่ีมีลกัษณะดงัตวัอยา่ง
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ต่อไปน้ี ให้  P เป็นสายโปรตีนเส้นหน่ึงในชุดทดสอบท่ีผา่นขั้นตอนการเลือกโมทีฟแลว้ไดเ้ป็น P = 
< (M6) (M3) > และ C เป็นคลาสของโปรตีนเอมไซมเ์ม่ือมีการเลือกกฎออกมาเพื่อท านายปรากฎวา่
ไดส้องกฎท่ีมความสัมพนัธ์กบั P คือ 

 
( 6)( 3) 1

( 6)( 3) 2

M M C

M M C




 

 
จากตวัอยา่งน้ีท าใหไ้ม่สามารถใชค้่าความเช่ือมัน่ในการเลือกกฎท่ีเหมาะสมได ้ 

ในงานวจิยัน้ีจึงไดเ้สนอวธีิการเรียงกฎแบบใหม่โดยใช ้การวดัระยะแบบยคูลิด (Euclidean distance) 
และ การวดัระยะแบบแมนฮตัตนั (Manhattan distance) เขา้มาช่วยในการแกปั้ญหาดงักล่าวในการ
เลือกกฎท่ีเหมาะสมท่ีสุดเม่ือก าหนดให้ csp เป็นกฎความสัมพนัธ์กฎหน่ึงท่ีเก็บอยูใ่นฐานขอ้มูล
(CSP ) csp CSP  โดยมีสูตรการค านวณดงัน้ี 
 
 

1.1 การค านวน Euclidean Distance 
 

  
2

1

( , )
csp input

n

i i

i

d csp input F F


   
(3) 

 
โดย 

csp  = Pattern ท่ีเป็น subsequence ของ input 
 

cspiF = Feature หรือ Motif ตวัท่ี i ของ Pattern  csp  
 

inputiF = Feature หรือ Motif ตวัท่ี i ของ Pattern input 
 

1.2 การค านวน Manhattan Distance 
 

 
1

( , )
csp input

n

i i

i

d csp input F F


   
(4) 
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โดย 

csp  = Pattern ท่ีเป็น subsequence ของ input 
 

cspiF = Feature หรือ Motif ตวัท่ี i ของ Pattern  csp  
 

inputiF = Feature หรือ Motif ตวัท่ี i ของ Pattern input 
 

 
 

 
 

ภาพที ่26  รหสัเทียมของ SAC Classifier 
 

SAC Classifier  จะเร่ิมตน้โดยตรวจดูวา่กฎไหนบา้งท่ีเป็น Subsequence ของ Sequence X 
เม่ือมี icsp ใดท่ีเป็น Subsequence ก็จะค านวนค่าระยะทาง (Distance Function)  และเก็บค่าเขา้ตวั
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แปร tmp (ขั้นตอนท่ี 1-5) จากนั้นจะเช็คดูวา่ถา้ใน tmp ไม่มีกฎใดเลยท่ีเป็น Subsequence ของ X จะ
ตอบ Default Class (ขั้นตอนท่ี 7-8) แต่ถา้ไม่เท่ากบั 0 จะท าการ Sort ขอ้มูลใน tmp ตามความยาว
กฎจากมากไปนอ้ยและค่า Distance จากนอ้ยไปมาก (ขั้นตอนท่ี 9-11) หลงัจากนั้นจะเช็ควา่กฎท่ียาว
ท่ีสุดมีกฎเดียวหรือเปล่าถา้ใชจ้ะตอบกฎนั้นพร้อม Class ของกฎ (ขั้นตอนท่ี 12-13) แต่ถา้มีมากกวา่ 
1 กฎท่ีมีความยาวกฎเท่ากนัจะพิจารณาคะแนนของ Distance ถา้ทั้งความยาวกฎและค่า Distance 
เท่ากนัจะใชห้ลกัการตดัสินใจเสียงขา้งมาก (Majority vote) ในการเลือก Class จากกฎท่ีเป็น 
Subsequence ทั้งหมดของ X (ขั้นตอนท่ี 14-15) แต่ถา้ไม่ตอบกฎท่ีมีค่า Distance นอ้ยท่ีสุดจากกฎ
ทั้งหมดท่ีมีความยาวเท่ากนั (ขั้นตอนท่ี 17-18)



 

ผลและวจิารณ์ 

 
ผล 

 
1.  วธีิวดัผลการทดลอง 
 

ในหวัขอ้น้ีจะกล่าวถึงผลการวจิยัของงานวิจยัน้ีเปรียบเทียบกบังานวจิยั Nakashima (1986) 
Chou and Elrod (2003)  Kuo-Chen Chou (2005) และงานวจิยั Tseng and Lee (2005) โดยใน
งานวจิยัของ Chou and Elrod (2003) และ Kuo-Chen Chou (2005)  ใชค้วามน่าจะเป็นของการเกิด
กรดอะมิโนท่ีอยูติ่ดกนั หรือเรียกวา่อะมิโนแอซิดคอมโพสิชนั (amino acid composition) เป็น
ตวัแทนสายโปรตีนหรือฟีเจอร์ แต่ต่างกนัส าหรับงานวจิยั Chu (2005) นั้น ไม่ไดใ้ชข้อ้มูลอะมิโน
แอซิดคอมโพสิชนัโดยตรง แต่จะใชซู้โดอะมิโนแอซิด คอมโพสิชนั (pseudo amino acid 
composition) ซ่ึงเป็นการพิจารณคู่กรดอะมิโนโดยท่ีมีระยะห่างหรือแก๊ปเท่ากบั 1, 2 หรือ 3 เป็นตน้ 
และมีการค านวณค่าไฮโดรโฟบิกซิต้ีและไฮโดรฟิลิกซิติ้ระหวา่งกรดอะมิโนร่วมดว้ย จากนั้นน า
ฟีเจอร์ท่ีไดไ้ปสร้างตารางตวัแทนสายขอ้มูลโปรตีนทั้งเส้น เพื่อเป็นขอ้มูลน าเขา้อลักอริทึมวธีิการ
เรียนรู้ และท าการสร้างแบบจ าลองเพื่อใชใ้นการจ าแนกเอนไซมซ์บัแฟมิล่ีคลาส ส่วนของ Tseng 
and Lee (2005) จะใชว้ธีิการรวมเทคนิคการหารูปแบบล าดบัเหตุการณ์ท่ีน่าสนใจ (Sequential 
Pattern Mining) เขา้กบัการค านวณเชิงสถิติเพื่อหาความเป็นไปได ้(Probabilistic Induction) ในการ
จ าแนกเอนไซมซ์บัแฟมิล่ีคลาส 

 
ขอ้มูลท่ีใชใ้นงานวจิยัน้ีใชข้อ้มูลชุดเดียวกนักบังานวจิยั Chu and Elrod (2003) โดยแบ่งชุด

ขอ้มูลออกเป็น 2 กลุ่มคือ (1) ขอ้มูลชุดท่ี 1 เป็นชุดขอ้มูลสอนระบบ จ านวน 2640 โปรตีน โดยเป็น
ขอ้มูลท่ีใชส้กดัฟีเจอร์และสร้างแบบจ าลอง (2) ขอ้มูลชุดท่ี 2 (unknown enzymes) เป็นชุดขอ้มูลท่ี
ไม่มีความสัมพนัธ์กบัขอ้มูลชุดแรก ใชเ้พื่อทดสอบแบบจ าลองท่ีสร้างไดจ้ากขอ้มูลชุดท่ี 1 เท่านั้น มี
จ านวน 2124 โปรตีน 

 
2. ผลการทดลอง 
 

1.1 ส าหรับผลการทดลองของวธีิวจิยัในงานวจิยัน้ีในส่วนแรกจ าท าการพิสูจน์ใหเ้ห็นวา่
การพิจารณาการหาคะแนนของล าดบัเหตุการณ์ท่ีน่าสนใจท่ีเกิดข้ึนซ ้ าๆภายในสายโปรตีน (LFSS : 
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1.2 Local Frequent Sequence Score ) มีผลต่อความแม่นย  าในการจ าแนกประเภทเอนไซม์
ซบัแฟมิล่ีหรือไม่ จากสมการท่ี 2 เม่ือเราไม่ตอ้งการพิจารณาค่า LFSS ท่ีเป็นการค านวนค่าการเกิด
ซ ้ าของ sp  ใน 1 PID  จะเขียนสมาการใหม่ไดด้งัสมการท่ี 5 โดยในผลการทดลองแบบไม่พิจารณา 
LFSS นั้นจะท าใหมี้สูตรค านวนแค่สมการเดียวดงัสมการท่ี 5 โดยจะแบ่งผลการทดลองออกเป็น
แบบ Reoccurrence และ No Reoccurrence ของ sp  โดยแต่ละแบบจะมี 2 แบบยอ่ยคือ การวดัระยะ
แบบยคูลิด (Euclidean distance) และ การวดัระยะแบบแมนฮตัตนั (Manhattan distance) ดงัภาพท่ี 
27 

 

 

sup

1

sp

FSS _
sup

n

port

n
i

i

sp
port



 
 
 
 
 
 



 
(5) 

 
โดย 

_ iFSS sp  = ค่า FSS ของ Pattern sp ตวัท่ี i 
 sup port  = จ  านวนการเกิดของ Pattern sp  ในฐานขอ้มูล 
 

ni
sp  = คะแนนของ Pattern isp ตวัท่ี n ในฐานขอ้มูล 
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Subfamily class
Number of 

samplesb

Euclidean Manhattan Euclidean Manhattan

1 626 69.01 68.21 71.88 71.57

2 216 67.13 64.81 71.30 70.83

3 25 52.00 48.00 52.00 48.00

4 17 76.47 47.06 76.47 64.71

5 14 50.00 71.43 78.57 71.43

6 608 59.21 58.72 64.97 58.72

7 7 57.14 42.86 57.14 42.86

8 6 100.00 83.33 100.00 83.33

9 253 79.45 78.26 81.82 80.63

10 12 75.00 66.67 75.00 66.67

11 20 90.00 85.00 90.00 85.00

13 12 66.67 66.67 66.67 66.67

14 257 69.26 60.31 69.26 65.37

15 20 95.00 85.00 95.00 85.00

17 11 63.64 54.55 63.64 54.55

18 20 75.00 65.00 75.00 65.00

Overall 2124 1435/2124 = 67.56% 1384/2124 = 65.16% 1507/2124 = 70.95% 1440/2124 = 67.80%

SAC (%)

No Reoccurrence Reoccurrence

 
 

ภาพที ่27  แสดงความแม่นย  า (แยกตามคลาส) แบบ Reoccurrence และ No Reoccurrence 
 

1.3 ส าหรับผลการทดลองในส่วนท่ี 2 จะแสดงผลการทดลองแบบพิจารณา Reoccurrence 
ของ sp  โดยแยกเป็น 2 แบบคือการวดัระยะแบบยคูลิด (Euclidean distance) และ การวดัระยะแบบ
แมนฮตัตนั (Manhattan distance) โดยเปรียบเทียบกบังานวจิยัอ่ืนๆดว้ยการวดัค่าความแม่นย  า 
(Accuracy) ของระบบจ าแนกประเภทเอนไซมซ์บัแฟมิล่ี โดยมีผลการวจิยัโดยละเอียดดงัน้ี 
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Subfamily class
Number of 

samplesb

Euclidean Manhattan

1 626 22.68 71.88 71.57

2 216 28.70 71.30 70.83

3 25 20.00 52.00 48.00

4 17 5.88 76.47 64.71

5 14 35.71 78.57 71.43

6 608 25.49 64.97 58.72

7 7 0.00 57.14 42.86

8 6 0.00 100.00 83.33

9 253 62.06 81.82 80.63

10 12 8.33 75.00 66.67

11 20 10.00 90.00 85.00

13 12 8.33 66.67 66.67

14 257 11.67 69.26 65.37

15 20 90.00 95.00 85.00

17 11 0.00 63.64 54.55

18 20 35.00 75.00 65.00

Overall 2124 586/2124=27.59% 1507/2124 = 70.95% 1440/2124 = 67.80%

CBS                                                         

(Tseng and Lee, 2005) (%)
SAC (%)

 
 
ภาพที ่28  แสดงความแม่นย  า (แยกตามคลาส) ของระบบจ าแนกเอนไซมซ์บัแฟมิลี ส าหรับขอ้มูล 
 ชุดท่ีเม่ือเปรียบเทียบกบั CBS 
 
 

 
 

 



 

 

Subfamily class
Number of 

samplesb
Least Euclidean predictor

Covariant- discriminant 

predictor

Am-Pse-AA composition and 

Covariant- discriminant 

predictor

(Nakashima et al., 1986) (%) (Chou and Elrod, 2003) (%) (Kuo-Chen Chou,2005) (%)

Euclidean Manhattan

1 626 26.68 49.68 73 71.88 71.57

2 216 47.22 57.41 70.37 71.30 70.83

3 25 36 48 56 52.00 48.00

4 17 17.65 52.94 70.59 76.47 64.71

5 14 7.14 50 50 78.57 71.43

6 608 71.38 72.37 77.3 64.97 58.72

7 7 28.57 57.14 42.86 57.14 42.86

8 6 33.33 50 50 100.00 83.33

9 253 73.91 86.17 84.58 81.82 80.63

10 12 41.67 58.33 83.33 75.00 66.67

11 20 50 75 90 90.00 85.00

13 12 25 75 66.67 66.67 66.67

14 257 68.87 77.82 84.05 69.26 65.37

15 20 70 90 95 95.00 85.00

17 11 72.73 81.82 63.64 63.64 54.55

18 20 50 60 80 75.00 65.00

Overall 2124 1134/2124 = 53.39% 1398/2124 = 65.82% 1626/2124 = 76.55% 1507/2124 = 70.95% 1440/2124 = 67.80%

SAC (%)

 
 

ภาพที ่ 29  แสดงความแม่นย  า (แยกตามคลาส) ของระบบจ าแนกเอนไซมซ์บัแฟมิลี ส าหรับขอ้มูลชุดท่ี 2 (unknown enzymes) จ านวน 2124 เอนไซม ์
(independent test)

50 
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วจิารณ์ 
 

จากผลการทดลองท่ีไดน้ั้นในดา้นประสิทธิภาพความถูกตอ้งแม่นย  าของระบบจ าแนก
ประเภทเอนไซมซ์บัแฟมิลีนั้น สามารถวเิคราะห์และวจิารณ์ไดด้งัน้ี 

 
จากภาพท่ี 27 จะเห็นไดว้า่สมมุติฐานในการพิจารณาการเกิดซ ่าๆของ sp  มีผลต่อความ

แม่นย  าในการการจ าแนกเอนไซมซ์บัแฟมิลีของคลาสนั้นๆโดยเฉพาะในขั้นตอนการท า Best Motif 
Selection เม่ือพบ sp  ท่ีเกิดซ ้ าเป็นจ านวนมากในแต่ละคลาสการค านวน LFSS จะช่วยใหก้าร
จ าแนกเอนไซมซ์บัแฟมิลีนั้นท าไดดี้ข้ึน 
 

จากภาพท่ี 28 จะเห็นไดว้า่ CBS ท่ีใชก้ารค านวณเชิงสถิติเพื่อหาความเป็นไปได ้
(Probabilistic Induction) ในการจ าแนกเอนไซมซ์บัแฟมิลีนั้นใหค้วามแม่นย  าท่ี 27.59%  ในขณะท่ี 
SAC ท่ีใชค้วามรู้พื้นฐานของตาราง BLOSUM62ในการค านวนคะแนนของโมทีฟเพื่อน ามาค านวน
ค่าระยะทางระหวา่งโมทีฟของขอ้มูลทดลองกบักฎหรือรูปแบบล าดบัเหตุการณ์ยอ่ยท่ีน่าสนใจ  
(Frequent SubSequences) ในการจ าแนกเอนไซมซ์บัแฟมิลีนั้นใหค้วามแม่นย  าท่ี 70.95%  ผลจาก
การทดลองของ CBS นั้นสามารถบ่งช้ีไดว้า่การใชว้ธีิการทางสถิติไม่สามารถรองรับคุณสมบติั
เฉพาะตวัของโมทีฟ ท่ีมีลกัษณะท่ีโมทีฟตวัหน่ึงๆเป็นตวัร่วมของหลายๆซบัแฟมิลีไดจ้ากการ
วเิคราะห์ขอ้มูลดงัภาพท่ี 30 โดยก าหนดใหส้ายโปรตีนทดสอบเท่ากบั P และอยูใ่นรูปของล าดบัโม
ทีฟ 3, 3, 130, 6, 11P M M M M M และมีผลเฉลยเป็นคลาสท่ี 1 

 

 
 

ภาพที ่30  แสดงปัญหาของ CBS ท่ีเกิดจากหารใชค้ะแนนจากความยาวกฎ 
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จากภาพท่ี 30 เม่ือขอ้มูลทดสอบเขา้มาในระบบ CBS จะท าการหากฎท่ีเป็นรูปแบบยอ่ยของ
ขอ้มูลทดสอบ โดยในขั้นตอนของจะเห็นวา่ CBS CLASS Classifier จะค านวนหาผลรวมของความ
ยาวกฎในแต่ละคลาสโดยคลาสท่ี 1 มีค่าเท่ากบั 143 และคลาสท่ี 3 มีค่าเท่ากบั 84 และมีกฎทั้งหมด
ในคลาสท่ี 1 เท่ากบั 86 และมีกฎท่ีเป็น SubSequences ของขอ้มูลทดสอบเท่ากบั 7 กฎในขณะท่ี
คลาสท่ี 3 มีกฎทั้งหมด 63 กฎและมีกฎท่ีเป็น SubSequences เท่ากบั 5 กฎ เม่ือมีโมทีฟ M1 ท่ีเป็นตวั
รวมท่ีเกิดในเกือบทุกคลาสยกเวน้คลาสท่ี 3 และมีค่า Support สูงมากผา่นท่ีจะผา่นค่า Minimum 
Support  ไดใ้นแต่ละคลาสจะท าใหจ้  านวนกฎและและผลรวมความยาวกฎท่ีใชเ้ป็นน ้าหนกัในการ
หารความยาวกฎท่ีเป็น SubSequences เพิ่มข้ึนท าใหไ้ดค้่าคะแนนต่อกฎของคลาสท่ี 1นอ้ยกวา่กฎ
ของคลาสท่ี 3 ถึงแมป้ริมาณกฎท่ีเป็น SubSequences ของคลาสท่ี 1 จะมีมากกวา่  แต่ก็ไม่ชนะคลาส
ท่ี 3 ท่ีมีน ้าหนกัในการหารความยาวกฎท่ีต ่ากวา่ท าใหท้  านายผดิคลาส จากการวเิคราะห์ฐานขอ้มูล
พอโมทีฟท่ีเป็นตวัรวมเป็นจ านวนมากซ่ึงส่งผลกบัการท านายของ CBS 

 
โมทีฟท่ีเป็นตวัร่วมระหวา่งคลาสนั้นจะท าใหก้ฎมีความยดืหยุน่มากกวา่อีกทั้งในขั้นตอน

การสร้างกฎจะท าใหก้ฎมีความยาวมากข้ึนกวา่ปกติ ถา้ตดัโมทีฟท่ีเป็นตวัร่วมระหวา่งคลาสออกจะ
ท าใหไ้ดก้ฎท่ีมีความยาวสั้นเกินไปท่ีจะใชจ้  าแนกเอนไซมซ์บัแฟมิลี ในแง่ของสายโปรตีนนั้นกฎท่ี
มีความยาวควรจะเป็นกฎท่ีเฉพาะเจาะจงและเหมาะสมกวา่ในการแสดงถึงคุณสมบติัของโมทีฟใน
สายโปรตีนนั้นๆมากกวา่กฎท่ีมีความยาวสั้นเพราะโมทีฟเพียงตวัเดียวไม่สามารถบ่งบอกถึง
คุณสมบติัในการท างานของมนัไดต้อ้งใชโ้มทีฟหลายๆตวัประกอบกนัในการท างานหน่ึงๆ 

 
จากภาพท่ี 29 จะเห็นไดอ้ลักอริธึม SAC ไดผ้ลความถูกตอ้งในการท านายนอ้ยกวา่

อลักอริธึม Am-Pse-AA อยู ่5.6% ในแบบ Euclidean Distance และ 8.75% ในแบบ Manhattan 
Distance  แต่ถา้ดูในรายละเอียดของแต่ละคลาสแลว้การใชว้ธีิ Euclidean Distance จะใหผ้ลดีกวา่ใน
การจ าแนกคลาสบางคลาส โดยจ าแนกไดดี้กวา่ 5 คลาส, เสมอ 4 คลาส, แพ ้7 คลาส จากทั้งหมด 16 
คลาส โดยปัญหาความถูกตอ้งในการท านายท่ีพบในบา้งคลาสนั้นเกิดจากการขาดแคลนขอ้มูลท่ีมี
ความสัมพนัธ์โดยตรงกบัการเกิดฟังกช์ัน่เอนไซมใ์นบริเวณจบัและบริเวณเร่งในการน ามาสร้างรี
แอคทีฟโมทีฟ (reactive motif) ซ่ึง มีเพียงประมาณ 3.34% เท่านั้นจากจ านวนเอนไซมท์ั้งหมดใน
การน ามาสร้างรีแอคทีฟโมทีฟ ท าใหไ้ม่สามารถหาตวัแทนของโมทีฟไดเ้พียงพอ



 

สรุปและข้อเสนอแนะ 

  

สรุป 

 
งานวจิยัน้ีจึงไดเ้สนอเทคนิคการจ าแนกประเภทขอ้มูลโดยใชก้ฎความสัมพนัธ์แบบมีล าดบั

ในการจ าแนกซบัแฟมมิล่ีของเอมไซม(์SAC : Sequential Associative Classification for Enzyme 
Subfamily Prediction) โดยรวมเทคนิคการหากฎความสัมพนัธ์แบบมีล าดบัเหตุการณ์ (Sequential 
Pattern Mining) และเทคนิคการจดักลุ่มขอ้มูลโดยใชก้ฎความสัมพนัธ์ (Associative Classification) 
เขา้ดว้ยกนัเพื่อการท านาย โดยใชค้วามรู้พื้นฐานเก่ียวกบั “โมทีฟเชิงปฎิกิริยาชีวเคมี” มารวมเขา้
ดว้ยกนักบัขั้นตอนการหากฎความสัมพนัธ์แบบมีล าดบัเหตุการณ์   นอกจากน้ีในการจดักลุ่มขอ้มูล
โดยใชก้ฎความสัมพนัธ์ไดถู้กขยายขอบเขตออกไปโดยการพิจารณาล าดบัความสัมพนัธ์ของแอททิ
บิวตใ์นขั้นตอนการสร้างโมเดลในการท านาย  จากผลการทดลองนอกจากจะไดโ้มเดลจ าแนก
ประเภทท่ีง่ายต่อการตีความแลว้ในดา้นชีวสารสนเทศนอกจากจะตอ้งการจ าแนกเอนไซมซ์บัแฟมิลี
ยงัรวมไปถึงการท าความเขา้ใจการท างานเอนไซมไ์ดดี้ข้ึน วา่ส่วนใดของโปรตีนท่ีก่อใหเ้กิดกลไก
การท างานของ Enzyme Function โดยเทคนิค SAC น้ีสามารถสรุปใหเ้ห็นไดถึ้งความสัมพนัธ์
ระหวา่งล าดบัแอททิบิวตใ์นสายโปรตีนและยงัใหผ้ลความแม่นย  าในการท านายท่ีอยูใ่นเกณฑท่ี์
สามารถน าไปใชไ้ดจ้ริงโดยมีความถูกตอ้งสูงสุดอยูท่ี่ 70.95%   

 
อยา่งไรก็ดีปัญหาความถูกตอ้งในการท านายท่ีพบในบา้งคลาสนั้นเกิดจากการขาดแคลน

ขอ้มูลท่ีมีความสัมพนัธ์โดยตรงกบัการเกิดฟังกช์ัน่เอนไซมใ์นบริเวณจบัและบริเวณเร่งในการน ามา
สร้างรีแอคทีฟโมทีฟ (reactive motif) ซ่ึง มีเพียงประมาณ 3.34% เท่านั้นจากจ านวนเอนไซม์
ทั้งหมดท าใหไ้ม่สามารถหาตวัแทนของโมทีฟไดเ้พียงพอในบา้งคลาส ในอนาคตเม่ือมีการวจิยั
ขอ้มูลในส่วนดงักล่าวเพิ่มมากข้ึนเทคนิค SAC ก็จะมีความถูกตอ้งท่ีสูงข้ึนตามไปดว้ย 
 

 ข้อเสนอแนะ 

 
งานวจิยัน้ียงัสามารถท าการปรับปรุงเพื่อเพิ่มประสิทธิภาพไดใ้นส่วนของการบูตค่า 

Support ของกฎไดโ้ดยใชแ้นวคิดการรวมกลุ่มโมทีฟ (Group of Overlap Motif) ในขั้นตอนการ
เลือก โมทีฟดงัภาพท่ี 24 วธีิน้ีจะต่างจากแบบแรกตรงท่ีจะน ากลุ่มของโมทีฟท่ี
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ซอ้นทบักนัมารวมเขา้เป็นกลุ่มเดียวกนัจากภาพท่ี 25  ผลลพัธ์ท่ีไดจ้ากการ Query นั้นพบวา่
ในสายโปรตีน P พบโมทีฟ M1, M2, M3 และ M6 ตามล าดบั ต าแหน่งบนสายโปรตีนเรียงจากนอ้ย
ไปมาก และโมทีฟสามตวัแรกนั้นมีต าแหน่งท่ีเหล่ือมกนัอยู ่โดยจะไดต้วัแทนสายโปรตีนคือ P = < 
(M6 | M1 | M2) (M3) > 

 

 
 

ภาพที ่31  แสดงการเลือกโมทีฟแบบกลุ่ม 
 
  โดยปกตินั้นการหากฎความสัมพนัธ์แบบมีล าดบัเหตุการณ์ (Sequential Pattern Mining) 

โอกาสท่ีจะเกิดกฎท่ีมีความยาวมากๆนั้นคอ้นขา้งต ่าท าใหต้อ้งใชค่้า Support ท่ีคอ้นขา้งต ้าเพื่อให้ได้
ปริมาณกฎท่ีเพียงพอต่อการใช้งานและมีคุณภาพท่ีเหมาะสมต่อการเป็นตวัแทนกฎขอคลาสนั้นๆ
จากแนวคิดน้ีท าให้รูปแบบของ 1 สายโปรตีนสามารถนบั Support ของ Candidate ไดเ้พิ่มข้ึนท าให้
กฎท่ีไม่ผา่นค่า Support ขั้นต ่ามีโอกาสเกิดและท าใหก้ฎยาวข้ึน 
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ข้อมูลเอนไซม์และข้อมูลซับแฟมิลคีลาสทีใ่ช้ในงานวจัิยนี้ 
 

 
 

ภาพผนวกที่ 1  ไดอะแกรมแสดงซบัแฟมิลีคลาสของเอนไซมอ์็อกซิโดรีดกัเทส (Oxidoreductases) 
ท่ีใชใ้นงานวจิยัน้ี จ  านวนทั้งส้ิน 16 คลาส 

ทีม่า:  Chou (2005)  
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ตารางผนวกที ่1  แสดงขอ้มูลเอนไซม ์(Assession number) ท่ีใชใ้นงานวจิยัน้ี 

 
Class 1: 314 Sequences; Average Sequence Identity: 13.16% 

O00097 O45687 P00325 P00328 P00331 P00334 P06525 P07158 P07161 P07246 
P08319 P09370 P10847 P12854 P14139 P14674 P17648 P20306 P21518 P22246 
P23237 P23361 P25139 P25406 P25988 P27581 P28469 P33010 P38113 P40394 
P41682 P42328 P48585 P48814 P49383 P49645 P51550 P54202 P80338 Q00669 
Q00672 Q05114 Q09009 Q17334 Q64413 O07399 O85141 P33207 P50941 P70720 
P73826 O34268 P50169 Q27979 P50842 P11759 P29781 P55463 P27867 Q00796 
Q59787 P15428 P16232 P50172 P51975 Q29608 P35270 P45856 P77851 O51544 
O84838 P37417 P95837 P19337 O28578 O67619 O65992 P42957 Q45421 O75828 
P47844 Q29529 O26337 P95872 O24562 P30360 P31657 P42734 Q02971 Q40976 
O57380 P25984 P50578 P28475 P08793 P91711 O50316 P06981 P20839 P24547 
P39567 P47996 P50095 P50098 Q07152 Q50715 P07943 P21300 P45377 P14720 
P51103 P51106 P51110 O05973 O60701 O86422 P76373 Q07172 Q57346 O26327 
O34651 P10370 P28736 Q02136 P50163 P25415 P49365 P15770 P46240 Q44607 
P50166 Q12634 O33734 P00337 P00340 P00343 P04034 P06151 P10655 P13715 
P16115 P19858 P20619 P29038 P42119 P42123 P50934 P78007 Q07251 Q27888 
Q60009 Q95028 P26298 P51011 P13443 P08499 P31116 P46806 P56429 P29147 
P29266 O26662 P04035 P12684 P16237 P29057 P48020 P51639 Q01559 Q12577 
Q58116 O08756 P34439 Q61425 P23238 P50204 O08349 O59028 P06994 P11708 
P17783 P25077 P37228 P44427 P48364 P80038 Q04820 Q42972 Q59202 P26616 
P45868 O30807 P37225 P12628 P22178 P36444 P43279 P51615 O43837 P28834 
P50213 Q93353 O14254 O75874 P16100 P39126 P41562 P50214 P50217 P54071 
P80046 Q58991 O13287 P00349 P14062 P37754 P41570 P41576 P52208 P70718 
P96789 P12310 P39483 P40288 O00091 O24357 O83491 P11410 P11413 P22992 
P37986 P44311 P48848 P54996 P77809 Q27464 Q43727 Q04520 P19871 P39160 
P32816 P38945 P14061 P51656 P51659 P70385 Q62904 P50199 O57656 P08507 
P21695 P37606 P52425 Q00055 Q27567 Q44472 P21528 P52426 O27441 O59930 
O94114 P05644 P08791 P18869 P24098 P29696 P34733 P41019 P43860 P54354 
P87186 P94631 P96197 Q02143 Q56268 O27491 O33114 O67289 P05989 P37253 
P78827 Q02138 Q57179 Q59818 P39849 O34296 P76251 O67555 O08651 O33116 
P08328 P40510 P87228 P09437 P32891 Q00922 P47195 P81156 P22637 Q01745 
P54223 O05807 P33940 P13650 Q07982 P13032 P18158 P43304 P52111 P90795 
O05542 P15279 P28036 Q44002 

      
Class 2: 216 Sequences; Average Sequence Identity: 17.27% 

P45382 P78870 P77580 O26890 O30706 O67716 P10539 P23247 P30903 P41399 
P41404 P47730 P97049 Q51344 Q55512 Q56734 Q59291 O06822 O13507 O27090 
O34425 O43026 O59494 O67161 P00354 P00356 P00358 P00360 P00362 P04796 
P04970 P07486 P08439 P09124 P09316 P10097 P12858 P12860 P16858 P17329 

 
ทีม่า:  Chou and Elrod (2003) 
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ตารางผนวกที ่1  (ต่อ) 
 

Class 2: 216 Sequences; Average Sequence Identity: 17.27% 
P17331 P17729 P17819 P19089 P19315 P20286 P20445 P22513 P25856 P25858 
P26517 P26519 P26521 P27726 P29272 P30724 P32636 P32638 P32810 P34783 
P34917 P34919 P34921 P34923 P35143 P44304 P46713 P47543 P49433 P50321 
P50362 P51009 P52987 P53430 P54118 P54270 P56649 P78958 P87197 Q00584 
Q01077 Q01597 Q01982 Q07234 Q12552 Q27890 Q41595 Q42977 Q46450 Q58546 
Q59800 Q64467 Q92243 O32507 P38947 Q55585 P06131 P24183 P33160 P46448 
Q07103 Q50570 Q60316 P37685 P51650 P42412 Q02252 Q07536 P00352 P08157 
P12693 P13601 P20000 P23240 P24549 P30837 P30840 P33008 P40047 P41751 
42236 P46329 P46368 P47738 P48644 P51648 P54115 Q25417 Q28399 P07702 

P50113 O08318 P23715 P54895 P54899 P96136 Q59279 O67166 P07004 P39821 
P45638 P54885 P54903 P74935 P96489 P11883 P43353 P47771 P48448 P08639 
P29236 P80505 O24174 P17445 P42757 P56533 P77674 P81406 Q43272 P07003 
Q06278 Q54970 P45851 O66112 P06958 P11177 P21873 P21881 P26267 P26284 
P32473 P35487 P45119 P47516 P51266 P52899 P52902 P52904 P75391 Q09171 
Q10504 Q59097 P07015 P20967 P45303 Q02218 P09060 P11178 P21839 P37940 
P50136 O05651 O27772 O58415 O73986 P56815 Q51803 Q51805 Q56317 Q57715 
Q57717 O27113 O29779 O29782 Q57956 O27743 P26693 P27989 Q49161 Q49163 
Q50538 Q57617 O27002 O31112 P95294 Q58571 

    
Class 3: 194 Sequences; Average Sequence Identity: 12.89% 

P43901 P20049 P08088 Q12882 Q18164 Q28007 Q28943 P42330 Q04828 P46844 
P53004 O26891 O29353 O67061 O84369 O86836 P24703 P38103 P40110 P42976 
P45153 P46829 P72024 P72642 Q52419 Q57865 P15047 P39071 Q56632 O30847 
O84992 O87612 P27137 P94135 Q45072 P13653 P17652 P21218 P26156 P26163 
P26180 P26237 P26238 P28372 P29683 P36208 P36437 P37846 P48099 P48100 
P51188 P51278 P54208 P56302 P56303 Q00864 Q04607 Q95666 P42593 Q16698 
Q64591 O27083 P21920 P72711 Q10680 Q53139 P07772 P23102 O07400 O24990 
O67505 P16657 P42829 P44432 P46533 P54616 P73016 P80030 Q05069 O06236 
O27281 O29513 O66461 P05021 P25468 P25996 P28272 P28294 P32747 P32748 
P45477 P46539 P46727 P54321 P54322 P74782 Q47741 Q58070 Q63707 O75845 
O88822 P11353 P33771 P35055 P36552 P36553 P43898 P72848 Q42840 Q42946 
O24163 O24164 O53230 P27863 P32397 P40012 P50336 P51175 P55826 P56601 
Q12737 P05335 P06598 P07872 P08790 P11356 P13711 P34355 Q15067 O42772 
P21801 P21911 P21912 P21914 P31039 P31040 P47052 P48932 P48933 P80477 
P80480 Q00711 Q09508 Q09545 O06913 O06914 P00363 P00364 P07014 P08065 
P08066 P10444 P17596 P20921 P20922 P31038 P44893 P44894 P51053 P51054 
Q10760 Q10761 Q59661 Q59662 P12007 P26440 P34275 P07670 P15650 P28330 
P51174 P79274 Q51697 Q51698 P15651 P16219 Q06319 Q07417 P08503 P11310 

 
ทีม่า:  Chou and Elrod (2003) 



 

63 

ตารางผนวกที ่1  (ต่อ) 
 

Class 3: 194 Sequences; Average Sequence Identity: 12.89% 
P41367 P45952 Q22347 Q04616 P18405 P24008 P31213 P31214 Q28891 Q28892 
P31210 P51857 Q60759 Q92947 

      
Class 4: 130 Sequences; Average Sequence Identity: 13.94% 

P17557 P30234 Q08352 P09831 P09832 P39812 Q05755 Q05756 Q03460 P04964 
P24295 P27346 P28997 P33327 P39633 P41755 Q03578 P22823 P23307 O52310 
O59650 O74024 P00366 P00367 P10860 P26443 P49448 P52596 P54385 P80053 
P80319 P96110 Q47951 Q53199 Q56304 P00369 P00370 P07262 P14657 P15111 
P28724 P29051 P29507 P31026 P39708 P43793 P54386 P54387 P55990 P94316 
P94598 P95544 P13154 P54531 P31228 Q99489 P16636 P28300 P28301 Q05063 
O06595 P10902 P38032 P74562 Q51363 O93364 P23623 O35078 P00371 P14920 
P18894 P22942 P80324 Q19564 Q99042 P19643 P21396 P21397 P21398 P27338 
P49253 O06207 O33065 P21159 P28225 P38075 P44909 P74211 O46406 O70423 
O75106 P12807 P19801 P36633 P46881 P46883 Q07121 Q07123 Q12556 Q16853 
Q29437 Q43077 Q59118 O49850 O49954 P15505 P23378 P26969 P33195 P49095 
P49361 P49362 P54377 Q09785 Q50601 P23225 P51375 P55037 P55038 Q06434 
P29011 P00372 P22619 P22641 P23006 P29894 Q49124 Q50420 Q59542 Q59543 

Class 5: 112 Sequences; Average Sequence Identity: 13.47% 
P07275 P30038 P39634 P78568 P55818 Q02046 P00386 Q44524 O25773 O66553 
P00373 P17817 P22008 P22350 P27771 P32263 P43869 P46540 P46725 P52053 
P54893 P54904 P74572 Q04708 Q12641 Q12740 Q20848 O74927 O80585 P42898 
P46151 P53128 Q17693 P15244 Q44297 O62583 P00374 P00375 P00376 P00377 
P00379 P00380 P00381 P00382 P00383 P00384 P04174 P04382 P05794 P07807 
P09503 P10167 P11045 P11731 P12833 P13955 P16184 P17719 P22573 P22906 
P27421 P27422 P27498 P28019 P31074 P31500 P36591 P43791 P47470 P78028 
P78218 P95524 Q07801 Q54277 Q54801 Q57452 Q59397 Q59408 Q59487 Q59908 
Q93341 O75891 P28037 P38997 P38998 P43065 Q09694 O87386 O87388 P23342 
P40854 P40859 P40873 P40874 P40875 Q46336 Q46338 O64411 P08159 P30986 
P87111 P94132 Q08822 Q11190 Q48303 Q63342 P16099 O29544 P55300 P94951 
Q50501 Q58441 

        Class 6: 305 Sequences; Average Sequence Identity: 11.71% 
P07001 P41077 P51995 P00387 P36060 P00389 P16603 P37040 P50126 P00390 
P27456 P42770 P48638 P48641 Q43621 O62768 O84101 P38816 P43788 P50971 
P52214 P75531 P94284 Q17745 Q92375 P39040 O03060 O03172 O03175 O03203 
O03206 O03850 O21000 O21070 O21233 O21325 O21333 O21336 O21405 O21408 
O21514 O21798 O47430 O47492 O47498 O53307 O63850 O66842 O68853 O78680 
O78688 O78694 O78697 O78701 O78704 O78707 O78710 O78714 O78748 O78755 

 
ทีม่า:  Chou and Elrod (2003) 



 

64 

ตารางผนวกที ่1  (ต่อ) 
 

Class 6: 305 Sequences; Average Sequence 
O79408 O79411 O79421 O79427 O79435 O79438 O79677 O79874 O79881 O84970 
O85274 O99823 O99826 O99978 P03888 P03891 P03894 P03897 P03900 P03903 
P03909 P03912 P03916 P03919 P03922 P03925 P04540 P05507 P05510 P06253 
P06256 P06259 P06262 P06265 P06410 P07706 P07709 P08740 P09045 P11628 
P11631 P11658 P11991 P12099 P12126 P12129 P12132 P12199 P12771 P12774 
P12777 P15550 P15553 P15577 P15580 P15584 P15956 P15959 P16673 P18903 
P18931 P18934 P18938 P18941 P19044 P19050 P20113 P20686 P21301 P24873 
P24877 P24884 P24887 P24895 P24969 P24972 P24975 P24978 P24982 P24997 
P25707 P26289 P26522 P26525 P26847 P26850 P27572 P29801 P29915 P29918 
P29921 P29924 P30826 P31978 P32421 P33509 P33512 P33598 P33602 P33605 
P33608 P33903 P34192 P34195 P34847 P34850 P34853 P34856 P34859 P38599 
P38602 P41296 P41299 P41304 P41307 P41315 P42032 P43191 P43194 P43197 
P43200 P43203 P43206 P46619 P46722 P48176 P48653 P48656 P48897 P48900 
P48903 P48907 P48910 P48913 P48916 P48919 P48922 P48925 P48928 P48931 
P50367 P50940 P50975 P51097 P51100 P52765 P55780 P55783 P56752 P56755 
P56896 P56908 P56911 P56914 P92475 P92483 P92486 P92659 P92667 P92670 
P92697 P92700 P93401 P95174 P95177 P95180 Q00236 Q00244 Q00540 Q00543 
Q00570 Q01562 Q04050 Q31849 Q32238 Q33635 Q33821 Q34050 Q34573 Q34947 
Q34950 Q35100 Q35535 Q35542 Q35585 Q35813 Q36346 Q36424 Q36428 Q36457 
Q36460 Q36836 Q37312 Q37371 Q37375 Q37381 Q37546 Q37603 Q37626 Q37680 
Q37710 Q37714 Q37809 Q44241 Q56218 Q56221 Q56224 Q56227 Q60010 Q95704 
Q95710 Q95891 Q95915 Q95918 Q96007 Q96067 Q96070 Q96186 P28304 P43903 
Q28452 P11605 P17569 P27967 P39865 P39868 P43101 P27783 P22945 P39863 
P49050 P22944 P42435 P15344 O87948 O85762 P41816 Q03558 P05982 Q64669 
P37061 P75389 Q60049 P24232 Q03331 

     
Class 7: 64 Sequences; Average Sequence Identity: 13.69% 

O04420 O32141 O74409 P04670 P09118 P11645 P16163 P16164 P22673 P23194 
P25689 P33282 P34798 P34799 P53763 P78609 Q00511 Q45697 Q50925 P05314 
P39661 Q51879 P25006 P38501 Q01537 Q06006 Q53239 Q60214 P09152 P11349 
P11351 P19316 P19317 P19318 P19319 P33937 P39185 P39458 P42175 P42176 
P42178 P42434 P73448 P81186 Q06457 Q53176 Q56350 O54235 O67422 P00394 
P45208 P71319 P19573 P94127 Q01710 Q51705 Q59105 Q59746 O06844 O50651 
Q51662 Q52527 Q59646 Q59647       

Class 8: 59 Sequences; Average Sequence Identity: 19.70% 
P17846 P38038 P38039 P39692 P52673 P52674 Q09878 O00087 O08749 O18480 
O50286 O50311 O84561 P00391 P09063 P09622 P09623 P09624 P11959 P14218 
P21880 P31023 P31046 P31052 P43784 P47513 P49819 P50970 P52992 P54533 

 
ทีม่า:  Chou and Elrod (2003) 



 

65 

ตารางผนวกที ่1  (ต่อ) 
 

Class 8: 59 Sequences; Average Sequence Identity: 19.70% 
P75393 P90597 P95596 Q04829 Q04933 Q59822 P07850 P51687 Q07116 P30008 
O33998 P45573 P45574 P45575 Q59109 Q59110 O05927 O06737 P17853 P17854 
P52672 P56859 P56860 P56891 P71752 P72794 P94498 Q10270 Q55309 

 
Class 9: 254 Sequences; Average Sequence Identity: 21.32% 

O03167 O03198 O03848 O13082 O21327 O21399 O21403 O47425 O47491 O47667 
O47669 O47671 O47673 O47675 O47677 O47679 O47681 O47686 O47688 O47690 
O47692 O47694 O47696 O47698 O47700 O47702 O47705 O47708 O47710 O48316 
O48374 O54069 O74471 O78682 O78750 O79404 O79417 O79433 O79673 O79876 
O99255 O99819 P00395 P00397 P00399 P00401 P00403 P00405 P00407 P00409 
P00411 P00413 P00415 P00417 P00419 P00421 P00423 P00425 P00427 P00429 
P03945 P04038 P04371 P04373 P05490 P05502 P05505 P06030 P07255 P07471 
P07657 P08306 P08741 P08743 P08745 P08749 P09669 P10175 P10606 P10888 
P11947 P11950 P12074 P12700 P12702 P12787 P13182 P13184 P14058 P14544 
P14546 P14574 P14578 P14852 P14854 P15545 P15952 P15954 P16262 P18943 
P18945 P19536 P20374 P20386 P20609 P20674 P20682 P20684 P24010 P24012 
P24310 P24794 P24881 P24891 P24894 P24985 P24987 P24989 P25002 P25312 
P26455 P26457 P26857 P27168 P29505 P29856 P29860 P29864 P29870 P29872 
P29874 P29876 P29878 P29880 P30815 P32799 P33504 P33508 P33518 P34189 
P34838 P34842 P35171 P38596 P41293 P41295 P41311 P41775 P43024 P43370 
P43372 P43374 P43376 P47918 P48171 P48659 P48661 P48772 P48867 P48869 
P48871 P48873 P48887 P48889 P48891 P50253 P50268 P50666 P50672 P50674 
P50676 P50678 P50680 P50684 P50686 P50688 P50690 P50692 P55777 P56392 
P79010 P80439 P80441 P92478 P92514 P92662 P92692 P92696 P98000 P98002 
P98012 P98020 P98023 P98025 P98027 P98031 P98033 P98035 P98037 P98039 
P98042 P98044 P98047 P98049 P98053 P98055 P98057 Q00527 Q00529 Q01555 
Q02211 Q02221 Q02766 Q03227 Q03439 Q03736 Q04441 Q04452 Q05572 Q06474 
Q07063 Q08855 Q10375 Q20779 Q33824 Q34941 Q35101 Q35539 Q36309 Q36452 
Q36675 Q36837 Q36952 Q37369 Q37374 Q37416 Q37430 Q37472 Q37548 Q37604 
Q37620 Q37677 Q37684 Q37705 Q37718 Q42841 Q94514 Q95840 Q95914 Q96065 
Q96133 Q96190 P24474 Q51700 

      
Class 10: 94 Sequences; Average Sequence Identity: 12.71% 

O01374 O14949 O14957 O31214 O60044 P00126 P00127 P00128 P00130 P05417 
P07056 P07256 P07257 P07552 P07919 P08067 P08525 P13271 P13272 P14927 
P16536 P22289 P22695 P23004 P31800 P31930 P32551 P37299 P37841 P43264 
P43265 P43266 P46269 P47985 P48502 P48503 P48504 P48505 P49345 P49346 
P50523 P51130 P51132 P51133 P51134 P51135 P78761 P81380 Q02762 Q09154 
P43309 P43310 P43311 Q00024 Q06215 Q08296 Q08304 Q08305 Q08306 Q08307 

 
ทีม่า:  Chou and Elrod (2003) 



 

66 

ตารางผนวกที ่1  (ต่อ) 
 

Class 10: 94 Sequences; Average Sequence Identity: 12.71% 
P06811 P10574 P17489 P56193 Q01679 Q02075 Q02079 Q02081 Q02497 Q03966 
Q12541 Q12542 Q12718 Q12719 Q12729 Q12739 Q99044 Q99046 Q99049 Q99055 
P14133 P24792 P37064 Q00624 Q40588 P08980 P14698 P26290 P26292 P30361 
P49728 P70758 Q02585 Q46136 

      Class 11: 154 Sequences; Average Sequence Identity: 19.01% 
11: 
154 
Sequences; 
Average 
Sequence 
Identity:a 
19.01% 

O31158 O31168 P04963 P25026 P49053 P49323 Q55921 P48534 P19136 P00431 
P14532 P37197 O13289 O52762 O61235 O68146 P04040 P04762 P06115 P07145 
P07820 P11934 P12365 P13029 P15202 P17336 P17598 P17750 P18122 P18123 
P21179 P24168 P25819 P25890 P26901 P29422 P29611 P29756 P30263 P30264 
P30567 P32290 P37743 P42234 P42321 P44390 P45737 P45739 P46817 P48062 
P48350 P48351 P48352 P49284 P49316 P49317 P49319 P50979 P55303 P55304 
P55305 P55306 P55307 P55308 P55310 P55311 P55312 P55313 P77872 P78574 
P78619 P81138 P95539 P95631 Q01297 Q04657 Q08129 Q27710 Q42547 Q43206 
Q59296 Q59337 Q59602 Q59635 Q59714 Q64405 Q92405 Q96528 O35244 O77834 
P00433 P00434 P05164 P11247 P11678 P11965 P15004 P15232 P17179 P17180 
P22079 P22195 P22196 P24101 P27337 P28313 P28314 P30041 P37834 P37835 
P49290 P80025 Q01603 Q02200 Q05855 P07202 P09933 P14650 P35419 O02621 
O18994 O23968 O23970 O32770 O46607 O59858 O62327 O75715 P04041 P07203 
P11352 P11909 P12079 P18283 P21765 P22352 P28714 P30708 P30710 P35665 
P35666 P36014 P36968 P36969 P37141 P38143 P40581 P46412 P52032 P52033 
P74250 Q00277 Q64625 Q95003 

      Class 12: 94 Sequences; Average Sequence Identity: 13.66% 
O33950 O67987 P05403 P07773 P11451 P27098 P31019 P20351 P48775 P48776 
Q09474 P08170 P09186 P09439 P09918 P14856 P27480 P29114 P29250 P37831 
P38414 P38415 P38416 P38417 P38419 Q06327 Q05353 P06622 P08127 P17262 
P17295 P17296 P31003 Q04285 Q53034 P21816 Q16878 O23920 O42764 O48604 
P49429 P80064 P93836 Q00415 Q02110 Q22633 Q27203 Q53407 P00436 P00437 
P15109 P15110 P20371 P20372 P16469 P18054 P39654 P39655 P55249 Q02759 
Q01284 Q12723 P12530 P16050 P12527 P48999 P51399 P08695 P11122 P17297 
P47228 P47231 P47233 P14902 P28776 O09173 Q00667 Q93099 P46952 P46953 
P22635 P22636 P11295 P04029 P06617 P25017 Q04564 Q09109 P21795 P27652 
P17554 P08659 P13129 Q01158 

      Class 13: 257 Sequences; Average Sequence Identity: 15.71% 
13: 
257 

Sequences; 
Average 
Sequence 
Identity:a 
15.71% 

O75936 Q19000 Q12797 P13674 P54001 Q60716 O60568 P24802 Q20679 P28038 
Q05963 Q06942 P07770 P23094 Q51494 P08084 Q07944 Q05182 P23262 O24312 
P37114 P48522 Q04468 Q43033 Q43240 P17549 P18125 P46634 Q64505 P20586 
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ตารางผนวกที ่1  (ต่อ) 
 

Class 13: 257 Sequences; Average Sequence Identity:a 15.71% 
13: 
257 

Sequences; 
Average 
Sequence 
Identity:a 
15.71% 

P27138 P11987 P22868 P27353 P27355 Q08477 O54705 O61309 P29473 P29475 
P29477 P70313 Q26240 Q28969 P42535 P19729 P19731 P19733 P31020 P16549 
P17636 P31513 P36365 P36367 P49326 P97501 Q01740 Q28505 O09158 O16805 
O18809 O18992 O35293 O42231 O42457 O46420 O54749 O55071 O62671 O73686 
O93299 P00178 P00181 P00184 P00186 P04167 P04799 P05176 P05178 P05180 
P05182 P05184 P08683 P10610 P10613 P10615 P10633 P10635 P11509 P11511 
P11711 P11713 P12789 P12791 P12939 P13108 P13584 P14762 P15128 P15149 
P16141 P17666 P19225 P20812 P20814 P20852 P21595 P24453 P24455 P24457 
P24460 P24462 P24464 P24903 P29981 P30608 P30610 P33260 P33262 P33264 
P33268 P33270 P33274 P43083 P49602 P51538 P51589 P51869 P51871 P56590 
P56592 P56654 P56656 P70091 P79304 P79401 P79690 P79760 P93846 Q00557 
Q05047 Q05555 Q06367 Q09736 Q12586 Q12589 Q16678 Q16850 Q27593 Q27606 
Q27712 Q27902 Q29488 Q29510 Q29624 Q64391 Q64406 Q64417 Q64458 Q64462 
Q64481 Q64654 Q64680 Q92087 Q92090 Q92100 Q92110 Q92112 Q92148 P07739 
P09140 P12744 P19839 P19907 P23146 P24113 P29239 P08516 P14579 P14581 
P20817 P15150 P15538 P19099 P30100 P97720 Q29552 Q64658 P00189 P10612 
P79153 Q07217 P04176 P30967 P90925 O42091 P07101 P17289 P24529 P09810 
P17532 P70080 P09172 Q05754 P08478 P12890 P19021 O42713 P06845 P11344 
P33180 P55023 P55025 Q04604 O02768 O62698 P05979 P23219 P35354 P70682 
Q05769 P00191 P08686 Q02390 O19998 O70453 O78497 P09601 P14901 P30519 
P43242 P71119 P74133 P07308 P13516 Q64420 P22243 P28645 P32061 P32063 
Q01753 Q40731 Q42770 Q43593 O48651 O65403 O65726 P32476 P52020 Q92206 
O73853 P05185 P12394 P27786 P70085 Q29497 Q92113 

   
Class 14: 155 Sequences; Average Sequence Identity: 26.92% 

O04997 O09164 O12933 O13401 O15905 O22373 O30563 O30826 O42724 O46412 
O49044 O49066 O51917 O54086 O59924 O67470 O86165 O93724 P00441 P00442 
P00443 P00444 P00445 P00446 P00448 P00449 P03946 P04178 P04179 P07505 
P07509 P07632 P08228 P08294 P09157 P09212 P09213 P09214 P09223 P09224 
P09670 P09671 P09678 P09737 P09738 P10791 P10792 P11418 P11796 P11964 
P13367 P13926 P14830 P14831 P15107 P15453 P17550 P17670 P18655 P18868 
P19665 P19666 P19685 P20379 P23345 P23346 P23744 P24669 P24702 P24704 
P24705 P24706 P25842 P27082 P27084 P28755 P28756 P28757 P28758 P28759 
P28763 P28764 P31108 P31161 P33431 P34107 P34461 P34697 P36214 P37369 
P41962 P41963 P41973 P41974 P41975 P41976 P41978 P41979 P41980 P41981 
P43019 P43312 P43725 P47201 P50059 P50061 P50911 P51547 P53635 P53636 
P53637 P53638 P53640 P53641 P53642 P53649 P53651 P53652 P53653 P53654 
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Class 14: 155 Sequences; Average Sequence Identity: 26.92% 
P54375 P77928 P77929 P77968 P80174 P80293 P80566 P80734 P80857 P81926 
P93258 P93407 Q00637 Q01137 Q02610 Q03299 Q03301 Q03302 Q03303 Q07182 
Q07449 Q07796 Q08420 Q08713 Q42684 Q43779 Q59094 Q59448 Q59452 Q59519 
Q59623 Q59679 Q60036 Q92429 Q92450 

     
Class 15: 84 Sequences; Average Sequence Identity: 18.55% 

O15910 O46310 O61065 O66503 O83092 O83972 O84834 P00452 P03174 P03175 
P03190 P06474 P07201 P07742 P08543 P09247 P09853 P09938 P10224 P11156 
P11157 P11158 P12848 P16782 P20493 P20503 P21524 P21672 P23921 P26685 
P26713 P28846 P29883 P31350 P32209 P32282 P32984 P33799 P36602 P36603 
P37426 P37427 P39452 P42170 P42491 P42492 P42521 P43754 P47471 P47473 
P48591 P48592 P49723 P49730 P50620 P50621 P50641 P50642 P50643 P50644 
P50645 P50646 P50647 P50648 P50650 P50651 P52343 P55982 P55983 P74240 
P75461 P78027 P79733 Q01037 Q01038 Q01319 Q03604 Q08698 Q10840 Q60561 
P07071 P28903 P43752 Q05262 

      
Class 16: 154 Sequences; Average Sequence Identity: 16.99% 

P42454 O04397 O04977 O23877 P00454 P00455 P08165 P10933 P22570 P28861 
P31973 P41343 P41344 P41345 P41346 P53991 Q00598 Q10547 Q41014 Q44532 
Q44549 Q55318 Q61578 P07771 P13452 P21394 P23101 P37337 P77650 Q03304 
Q07946 Q52126 O07643 O26739 O27605 O27606 O68940 O68943 O68946 O68951 
P00457 P00458 P00459 P00460 P00461 P00462 P00463 P00464 P00467 P00468 
P06117 P06118 P06119 P06120 P06121 P06122 P06662 P06769 P07328 P07329 
P08624 P08625 P08717 P08718 P09552 P09553 P09554 P09555 P09772 P11347 
P15052 P15332 P15334 P15335 P16266 P16267 P16268 P16269 P16855 P16856 
P17303 P19066 P19067 P19068 P20620 P20621 P22548 P22921 P25314 P25767 
P26248 P26250 P26251 P26252 P33178 P46034 P51754 P54799 P54800 P55170 
P71526 P71527 P77874 P95296 Q00240 Q02452 Q07933 Q07934 Q07935 Q07942 
Q44044 Q44045 Q46083 Q46244 Q50218 Q50785 Q50788 Q55029 Q55030 Q57118 
Q58289 Q59270 P07598 P07603 P12635 P12636 P12943 P12944 P13063 P13065 
P13628 P13629 P15283 P15284 P17632 P17633 P18188 P18190 P18191 P18636 
P18637 P19927 P19928 P21852 P21949 P21950 P29166 P31891 P31892 P33374 
P33375 P37181 Q46046 Q46847 
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