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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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