
 สิริวรรณ  แตวจิิตร  2552: การจําแนกซับแฟมิลีและวิเคราะหโครงสรางของเอนไซม  
ดวยวิธีการพจิารณาการติดกนัของคูลําดับกรดอะมิโนและโพรไฟลฮิดเดนมารคอฟโมเดล   
ปริญญาวิศวกรรมศาสตรมหาบัณฑิต (วิศวกรรมคอมพวิเตอร) สาขาวศิวกรรม
คอมพิวเตอร ภาควิชาวิศวกรรมคอมพิวเตอร  อาจารยท่ีปรึกษาวิทยานพินธหลัก:         
รองศาสตราจารยกฤษณะ  ไวยมัย, Ph.D.  111 หนา 

 
 

การคนพบเอนไซมใหมมีอัตราการคนพบที่สูงข้ึนอยางรวดเร็ว เพื่อลดเวลาและคาใชจาย
ในการจําแนกประเภทเอนไซม จึงมีการพัฒนางานวิจัยเพื่อสรางระบบอัตโนมัติดวยวิธีการตางๆ 
ไดแก (1) วิธีการเปรียบเทียบเอนไซมใหมและเอนไซมตนแบบท่ีทราบฟงกช่ันแลว วิธีดังกลาวให
ความถูกตองสูงเม่ือเอนไซมใหมมีคาความเหมือนกับเอนไซมตนแบบมากกวา 60% (2) วิธีการ
พิจารณาสวนยอยของลําดับกรดอะมิโน ซ่ึงสามารถบงบอกฟงกช่ันได (3) วิธีการสรางฟเจอรเพื่อ
เปนตัวแทนเอนไซม เชนพิจารณาความถี่ในการเกิดกรดอะมิโน วิธีดังกลาวใหความถูกตองไดดี 
แตกระน้ันผลลัพธท่ีไดไมสามารถแสดงความสัมพันธเกี่ยวกับโครงสรางของเอนไซมใหมได  

 
ในงานวิจัยนี้ทําการพัฒนาระบบจําแนกประเภทเอนไซมซับแฟมิลีท่ีใหความถูกตองสูง

และใหผลลัพธท่ีสามารถนําไปวิเคราะหโครงสรางเอนไซมใหม ในรูปแบบการติดกันของ
โครงสรางทุติยภูมิ โดยมีสมมติฐานท่ีวาสวนยอยของโครงสรางเอนไซมสามารถบงบอกหนาท่ี
การทํางานของเอนไซมได สําหรับสวนยอยของโครงสรางนั้นสืบคนจากตารางเมตริกซคอนแทค
แมป ซ่ึงเปนการแปลงขอมูลโครงสราง 3 มิติใหอยูในรูปตารางเมตริกซท่ีเขาใจงาย และนําแตละ
สวนยอยมาประกอบกันเปนตัวแทนสายโปรตีนดวยโพรไฟลฮิดเดนมารคอฟโมเดล ดังนั้นขอมูล
ท่ีใชในการสกัดฟเจอรจําเปนตองทราบโครงสราง 3 มิติแลวเทานั้น คิดเปนสัดสวนเพียง 11.21% 
ของขอมูลท้ังหมดในงานวิจัยนี้ และสรางแบบจําลองดวยซัพพอรตเวคเตอรแมชชีน จากผลการ
ทดลองพบวาฟเจอรจากตารางเมตริกซคอนแทคแมป มีความสัมพันธและมีนัยสําคัญเพียงพอใน
การจําแนกประเภทเอนไซม โดยแบบจําลองใหคาความถูกตองถึง 73.71% เม่ือทดสอบดวยวิธี 
jackknife และเม่ือเพิ่มองคความรูเกี่ยวกับการแทนท่ีระหวางกรดอะมิโน สามารถเพ่ิมความถูกตอง
ไดถึง 75.87% เม่ือทดสอบดวยวิธี 10-fold cross validation 
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