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�+��i�i�ก�!กก�����	��+�	
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�ก��'�f��%� 
�������
�ก+�$�����	�����r� ��
!�e�	+��
.�������
�ก���!��
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ก�����'#%� ����กr#�	h��+��
.����	� ������ก h��+��
.��
�����$��*�h��+��
.�+���i
/����!��
�กr#��#��
+��
.������#��������!��) 
���+��
.������#ก��� 
������!��
�ก�����'#i

�� 
!����$	

� �ก�������	�"�� h��+��
.� GenBank [1] !����#��
�����#��������!��)!��
�กก��� 
54 ���������# 
��� h��+��
.�  PIR [2] p��	!���กr#�����#+�	ก��� 
���!��
�กก��� 3 ���������# 
h��+��
.����ก����
���$���*�h��+��
.���#+���i
/������	!
�!�����ก�������� 
) %���กr#+��
.�!��
�'������	��	�'��	����	����� ��ก��ก��$��	
�ก���
��ก�����
���(e�#��������ก!�����ก�������� 
)
h��+��
.��
�����$�'������%#�	+��
.���
��ก-0 ���	(���	 ���
��������	��	'����ก��
 

���%
�ก� ���	
������ก�����	�� (���	��*�h��+��
.��&'� ก���
�'���i
���ก��������	��+��e�	%� 
���!�i"�i�ก��,�ก-�!�����	��� h��+��
.�������%#�	�����#ก��� 
��� ���i"����	(���	%� 
������
ก�����	����*�
��ก �"�� SCOP [3] 
��� HOMSTRAD [4] h��+��
.��
�����$
��� ��"�)
�ก
(��
��#��ก�����������ก��,�ก-�%� ���
�������"���i

�� ��ก�����(�
��e��������ก-0 
���	(���	
���
������ก�����	��+�	������"���i

���$�!����ก���
��������	+�	���������
���.�
%���i�h��+��
.� 

%�����
ก�������� 
)
�
������ก�����	��+�	���������	'��	'�ก������	��ก

��	���#���ก����	��
�%� "������� p��	ก������	
�
������+�	�������
�����$�����*����	i"�
���i"�����i�ก���������	��(.	 %� �������i"�i�ก������	%��� ���$	��	i"�����
�ก��ก���� 
��ก��ก��$������%� ����ก������	��	
�
��ก
���!���
���
���	ก����(�#��� ��������$�� 

�
����������	���!����#g���ก����	���	
���!
� � �
r�!�����ก�������� 
),�ก-�
������ก�����	��
+�	������������ก������	i�
��	���#���ก����$� %
����� !�����
e.ก���	(.	%��(�$������	
���'��ก���*�����	
�ก ��	��$��'�������$	���i"����� ���� %� ���'��ก�
��-�)i�ก�����ก��
����	 ��
'������)��	�+��
�
�#�#��"����
���i�ก�������� 
)
������ก�����	��+�	������ 



   2 
 

�����	��ก�������ก����ก�����#+�	ก��� 
����������	���ก�� p��	��	��
'������)
(�
��e
�	i
���.�i��.�+�	 (����ก+�  %� ก�������� 
)
������
������
��������	ก��+�	
������ ���!����กก�������� 
)���
��������	ก�#+�	(����ก+� ��$�� %�� ������	
��
� 
���
��������	
�����#�.������#i��o���#����$���	�	
�	�����#+�	ก��� 
���i�%##���	(���	 
1 
��� (Primary Structure) p��	ก�������#����#i���ก-0  1 
�����$� �
������!�i"�ก�#������ 
p��	
�
������ก�����	���

���ก�� %��
���ก(��	
�"�������	"���ก�� ก��#i
�������
�

���+�	�����#

�������� �����	��ก(��	
�"�����
�����$
�����f��ก�����%�ก���	ก���������� �����#+�	ก��� 
���i�
���������e.ก(���	��
+��
.�+�	�����#'����ก��
��	%�ก���	ก��!���
���� ��ก��ก��$i�%��� 
����f��ก������ก�������#+�	ก��� 
���p��	!
�
�g�ก�#
������
������	(���	
��ก �'��
+�$�
�i�(��
ก��� 
������i
�ก�������� 
)i���ก-0  1 
���
�g������������!�� ��ก������i�ก��,�ก-�
���	(���	+�	������!������	e.ก���	%
�������� ก�������	���	(���	 3 
���+�	������+�$�
���ก
��0(
#���+�	ก��� 
���%��� ����������	���ก�� %����������$���	i"�����
�กi�ก�������0�'���
(���	%##�����	 

�
�����ก�����!�����ก��,�ก-����
"���ก���ก��+�	������ ��	'#�����0(
#��� 
ก��� ����$��+�	ก��� 
�����*��o����
��กi�ก����������*��.����	+�	�����#ก��� 
��� 
�����	��กก��g���ก��� 
�����$��ก��+�$����
��$����*�(2�� %�����

��ก ��	��$�ก���������	���+�	
�����#ก��� 
�����	'����
��ก-�'��		��i
�
�� ��#�������(�� ���ก��� 
������!
�"�#�$��� 
��
���ก����*����	(���	
��ก��.�2��i� %� '����
i
�ก��� 
������"�#�$����.�������ก 
p��	��ก�����ก���

���	���ก�������� 
)�������������,�ก-��&'� �����#ก��� 
������!
�"�#�$�� %���
(���	%g�2.
�+�	�����#ก��� 
���i
���.�i��.�%## 2 
��� (�
��e%(�	i
��
r���ก-0 ���	(���	
+�	ก���
ก��� 
������"�#�$��!������"��+�$� [5,6] ก�������� 
)�����������,���.����	+�	 
ก���
ก��� 
������!
�"�#�$����*�
��ก��$�(�
��e���!�i"�i�ก�����������	(���	�����2.
�!�� �"��
	������� [7,8] ���
���ก�������	'�f�����������ก�������� 
)��$ !�i"�ก����#�.������# 
ก��� 
��� [9-12] �'���
����
��������	+�	�.������� %� ���!�i"�i�ก�����	��	
����	(���	

���
������ก�����	��+�	���������!� p��	g�ก��
����
��������	����ก�������� 
)��$i
�g���'�)
���%
�����ก���ก����#�.�i���ก-0  1 
��� %��ก����#�.���$���	�����*����	��,�����
�.�+�	g.��"����"�/
%� ���	��#�.�����
�� ��	��$�ก����#�.�ก���
ก��� 
�����������ก����$��	!
�!�����!�'�f��%�  
i"�ก������	ก���	+��	 



   3 
 

��กg�	�������%� ก������	i��������'��)+�	 ���2�(����7 ก��0(.� [13] 
%(�	%����	ก��'�f��������	
�������
��� �'�����#�.�%� 
����
��������	+�	������  
���%����	ก���������$���.�#�'�$�h��+�	ก�������� 
)ก���
ก��� 
������!
�"�#�$��%� i"�����
ก��
��ก��'���� ��*�������i�ก��(���	������	
�� p��	g���'�)%(�	e�	���
(�
��ei�ก����#�.�
%� 
����
��������	+�	��������������
���!������	
��� (����2�' 

i�	�������"�$���$ g.���������	ก��'�f���������'����(��%����	%� ������ก��
��#�.�%� 
����
��������	+�	��������������
��� ��������ก���������	ก���
ก��� 
������!
�"�#
�$��%##���
��&'� (��� �'����'��
�� (����2�'���
e.ก���	 %� ���
��r�i�ก����#�.�%�  

����
��������	 %� '�f����*�������	
�����
����������
�
��������������	
�ก���(�� 
��กh��+��
.����!� 

1.2 #��()������*$��ก
�#�+�� 

1. �'�������(��%����	%� '�f��������ก��
����������
�
��������������	ก��!������	 

��� (����2�'��$	��	�������
��r�%� ���
e.ก���	 ��������ก���������	ก���
ก��� 
���
���!
�"�#�$��%##���
��&'� (��� 

2. �'���(���	������	
�����
����������
�
��������������	ก����กh��+��
.� ��������ก���������	
ก���
ก��� 
������!
�"�#�$��%##���
��&'� (��� 

1.3 $��-$�$��ก
�#�+�� 

1. �'�������(��%����	 '�f�������� %� (���	������	
�����
����������
�
������ 
��������	ก����กh��+��
.� ��������ก��
��ก��'����%##
�ก�����
��&'� (��� 

2. ��(�#�� (����2�'+�	������	
����$	�������
��r�%� ���
e.ก���	 

1.4 $�/����$��ก
�#�+�� 

1. ,�ก-����	(���	%� 
������ก�����	��+�	������ 
2. ,�ก-�����ก�������� 
)��������������&'� ก��� 
���ก���
���!
�"�#�$�� 
3. ,�ก-�������%� ����ก����#�.�%##ก��
��ก��'���� 
4. ��#��
%� �����
"��+��
.����i"�i�ก����(�# 
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5. (���	������	
�����
����������
�
��������������	ก����กh��+��
.� 
6. ��(�#�� (����2�'+�	������	
����$	�������
��r�%� ���
e.ก���	 
7. ������ 
)%� (���g�g�ก������	 
8. ����#����	�������'��) 

1.5 ���1�2�*�����3��� 

1. !��������ก����#�.������#ก��� 
������ก�������� 
)ก���
���!
�"�#�$�����
��� (����2�'
(.	+�$� ���������������	ก���
ก��� 
������!
�"�#�$��%##���
��&'� (��� 

2. !��������	
�����
����������
�
��������������	ก����กh��+��
.� �����,�������������������	
ก���
ก��� 
������ !
�"�#�$��%##���
��&'� (���(���	��

��กก���� ���� 
) 
ก���
���!
�"�#�$�� 

1.6 5"�
����������*+
ก#���
����6* 

(���
���	+�		���������'��)��$!����#ก����#��#i
���'�
')��*�#����
��"�ก�� 
i�
��+�������	 �An Algorithm to Compute Protein Homology Based On Hydrophobic 
Cluster Analysis� ��� "����) ���
�, ��h '�"/�	ก.�, �"������) �����

����  %�  �� 2�(  
�	(e���)��f�� i�	���� "�
��"�ก�� �The 6th International Joint Conferrence on Computer 
Science and Software Engineering (JCSSE2009)�  p��	���+�$� 0 Laguna Resort ��	
���2.�กr� 
�� ��,!�� i�� 
���	������ 13-15 '�-2��
 2552 ��	%(�	i� 2��g��ก + 
��� 54  
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����� 2  

���7�!"��
�#�+�����-ก���#$3�� 

	��������ก����ก�#������	
�����i"���#�.�ก���
ก��� 
������!
�"�#�$��%## 2 
��� 
����� ���
���  
� ก�� i"� ��-�� %�  	���� �� ��� � 	 �  p�� 	 ��*�'�$ �h ���� �ก���� �ก���� �� � 
���
����� �������	���!���$  

2.1 1����� (Protein) 

��������*�(���� ก�#�������)p��	�ก����กก��� 
��� (Amino Acid) ����	��� 
���ก����*�(����� p��	ก��� 
����
�����$�"���
���ก������'��� ���!��) (Peptide Bond) 
���
������ก�����	��+�	�������ก����ก���
%�ก���	��$	"���+�	ก��� 
���%� �����#+�	
ก��� 
��� ������������
��������������	ก������ 
������#+�	ก��� 
���%�ก���	ก�� %����	�	
�
���	(���	�����������	ก�� (�� 	
�"�����ก��#��ก"���� 
���������*�(����� ก�#
��ก
�ก 
��*������#(�	 ��	��ก�$�� �����	��ก������
�
������(����/
�������	2��i�(��	
�"���� 
�ก�������	�"�� ��*����!p
) (Enzyme) p��	���
��������*�������	���ก�����i�ก����	"����
����	� 
i�(��	
�"����, ���
��������*����	(���	
��ก+�	(��	
�"���� �"�� �(��g
 ก���
���$� �����  ��ก��ก��$��	
���
������(����/����� ����	ก��(�	(�//�0� 
���	�p��) 
������
�����*�2.
����
ก��+�	� ##  

2.1.1 ก
����-��
�&*1����� (Protein Synthesis) 

(�������#ก��� 
������ �"���
���ก����*���������$�i"�+��
.����e.ก�+���
�( 
��.�i������#��������!��) (Nucleotide sequence) 2��i���� (Gene) ���ก��(�	���� 
)������
� ����
��กก��e���
�( (Transcription) +��
.�+�	�����#��������!��)i
���.�i��.�+�	 mRNA 
(Messenger RNA) p��	� e.ก(�	g�����ก!���	 !p�����(p�
 (Cytoplasm) �'������ก��%�� 
(Translation) %� (���	��*�(�������#+�	ก��� 
��� ���!��#�p
 (Ribosome) ���!� 

� �
r�!����������#+�	(�������#ก��� 
�����$�+�$�ก�#+��
.����e.ก�+���
�(��.�i���� 
%� i����
"��� ���+�	(��	
�"����� �ก������f��ก���������%��	!� ���i
��ก�����
%�ก���	��	
'����ก��
 ��	��$���	
����������
�(�������#������%�ก���	ก�� %��
�
������ก�����	���

���ก����.�

�ก
��i�(��	
�"�������	� 
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2.1.2 ก
��3#����$���
�1����� (Protein Folding) 

��$ 	 i �+0  ก� �( �� � 	 ( �� �� ��� #ก� �� 
� �� +� 	 �� ���� %�  2 �� 
�� 	 
ก��(���	(�������#��$� �(��(�������#+�	ก��� 
���� ���ก��
���'�#����'�������.����	(���	
���	(���	 3 
��� ��	%(�	i��.����1 ������	(���	+�	���������ก���.�+�$�
���$�+�$���.�ก�#�����#%� 
��0(
#��� +�	ก��� 
� �� �"��  ��0(
#������
"�#%� ��0(
#������
!
�"�#�$� �  
(Hydrophilic and Hydrophobic) 
��� ��0(
#����� ����	!���� (Electrically Charged) 
p��	���	(���	+�	������������ก��
���'�#����.�����	(2�'!��%��� ���(���
�ก� 
����	(���	
��ก
+�	ก��� 
������!
�"�#�$�� (Hydrophobic Core) ��.�2��i� %� 
�����	(���	�������
��� �� 

���
�+�$� !�����'�$�g��2����ก+�	���	(���	 �'���i
�������ก�����%� � ����$��!�����	��� 
�����	��ก(2�� %�����
i�+0 ���ก��
���'�#��$�� 
��$����*��	�)�� ก�#
��ก ก��������ก�����

���� ����$��!�����	�����$����i
�i"�'��		��i�ก��
���'�#���� 

 

 

�.���� 2.1 �������	ก��
���'�#+�	(�������� 
��ก�(��(�������#ก��� 
��� ��*����	(���	 3 
��� 
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2.2 ก������1� (Amino Acid) 

ก��� 
�������
��ก������� ก�#��������
��ก��$	(�$� 4 "��� !��%ก� ���)#�� (C) 
!������� (H) ��กp���� (O) %� !������� (N) ��ก��ก��$����
���������� ��ก�
�����ก 
����
��ก��
��.�i��
��ก������ �"�� ��(����( (P) 
���ก��
 e�� (S) �������
��ก� �� ก�#ก��
��.�i��.�+�	

.�ก��� 
��� (Amino Group, -NH2) 

.����)#�กp�� (Carboxyl Group, -COOH) 
%� 

.������� (Alkyl Group, -R) p��	
�(.��i��.�������� H2NCHRCOOH ��	%(�	i��.���� 2.2 
���ก��� 
���i�(��	
�"����
���$	(�$� 20 "��� p��	��0(
#���%� ���
%�ก���	+�	ก��� 
��� 
i�%��� "�����$�+�$���.�ก�# 

.����������%�ก���	ก�� �����0(
#������	���������$(�i���*�'��,- 
�����0(
#������
"�#�$�� %� ��0(
#������
!
�"�#�$��  

 

�.���� 2.2 ���	(���	����!�+�	ก��� 
��� 

���ก��� 
�����$	 20 "�����$�(�
��e%#�	��
��0(
#������
"�# %�  
!
�"�#�$����ก��*�ก���
!����
����	��� 1 ��	��$�ก��� 
������	���������$(�i���*�'��,-��� 
ก���
ก��� 
������!
�"�#�$�� p��	
���$	(�$� 7 ��� !��%ก� ����� (Valine) !��p���p�� (Isoleucine)  
�� �p��  (Leucine) �4���� �����  (Phenylalanine) ��������� (Tryptophan) �
!������ 
(Methionine) %�  !���p�� (Tyrosine) 
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����	��� 2.1 ����	ก��� 
���%#�	��
��0(
#������
!
�"�#�$�� [14] 

 

 

ก���
 
(Class) 

ก��� 
��� 
(Amino acid) 

������
!
�"�#�$�� 
(Hydrophobicity) 

!
�"�#�$�� (Hydrophobic) ����� (Valine, V) -0.31 
 !��p���p�� (Isoleucine, I) -0.60 
 ���p�� (Leucine, L) -0.55 
 �4���� ����� (Phenylalanine, F) -0.32 
 ��������� (Tryptophan, W) 0.30 
 �
!������ (Methionine, M) -0.10 
 !���p�� (Tyrosine, Y) 0.68 

"�#�$�� (Hydrophilic) ก��%�(���)��ก (Aspartic acid, D) 3.49 
 ก��ก�.��
�ก (Glutamic acid, E) 2.68 
 %�('������ (Asparagine, N) 2.05 
 ก�.��
�� (Glutamine, Q) 2.36 
 ���)����� (Arginine, R) 2.58 

 !ก�p�� (Glycine, G) 0.74 
 !�p�� (Lysine, K) 2.71 
 �'���� (Proline, P) 2.23 
 p���� (Serine, S) 0.84 
 �������� (Threonine, T) 0.52 

��*�ก��	 (Neutral) ��(����� (Histidine, H) 2.06 
 � ����� (Alanine, A) 0.11 
 p�(����� (Cysteine, C) -0.13 



   9 
 

2.3  1�����3
�$��1����� (Protein Structure) 

�����	��ก
������%� ���
(�
��ei�ก�����	��+�	��������$� e.กก��
������
���	(���	 3 
���+�	��������*�(����/ ��	��$���ก�������	!��i
����
(�i�,�ก-����	(���	���p�#p���
+�	������ ���%#�	� ��#ก��,�ก-����	(���	+�	��������*� 4 � ��#+�$� ��
���
p�#p���%� 
���
(�
'���)ก��+�	�����#ก��� 
��� %(�	��	�.���� 3 !��%ก�  

2.3.1 1�����3
��M�	N�� (Primary Structure)   

��*����	(���	i�� ��#����(�� ���	(���	i�� ��#��$%(�	�.����	+�	������ 
i���ก-0 +�	�����#ก��� 
���p��	����	���ก������'��� ���!��)��*��(����	 +��
.����!����ก
ก��,�ก-����	(���	i�� ��#�h
2.
���$!
�(�
��e%(�	e�	
������ก�����	��+�	������!�������	 

2.3.2 1�����3
��)���	N�� (Secondary Structure)  

%(�	���	(���	+�	������ i���ก-0 ก���� ก�#ก��+�	���	(���	�����  
p��	�ก����ก%�	ก� ���+�	'��� !�������2��i�%ก�
��ก(Backbone) +�	(�������� 
�������
��ก���������	(���	����+�	��������กก���
+�	�����#ก��� 
���i�"��	(�$�� ��*�(����
!�%���������	(���	����� �
�����$�
����ก��%(�	��*����	(���	��$	

�+�	���������ก����	,�ก-�
�������	���	(���	�������'##���!��%ก� �ก��������� (Alpha-Helix) %� %g���#��� (Beta-Sheet)  

2.3.3 1�����3
�����	N�� (Tertiary Structure)  

%(�	���	(���	+�	������i��.����	(���	 3 
��� ����ก����กก��
���'�#+�	(��
�����#ก��� 
��������,��%�	ก� ���� 
���	

.�������+�	ก��� 
���%��� ��� p��	���	(���	i�
� ��#��$(�
��e%(�	e�	
������ก�����	��+�	������!�������	 %��i�+�$����ก��,�ก-�����ก��
�����	���	(���	i�� ��#��$�����*����	i"�ก���� 
��g����p�#p���%� i"�����i�ก�������0(.	 

2.3.4 1�����3
�+�)�	N�� (Quaternary Structure)  

���	(���	� ��#(.	(��+�	������ %(�	���	(���	i�� ��# 3 
��� �"�������ก�#
���	(���	����2.
� %��� %(�	e�	���%
��	%� ��ก-0 ก����
���ก��+�	������
�กก���
���	���
�����,��%�	ก� ���� 
���	'�$�g��+�	������%��� ��� �'������
ก�����	����

���������	� 
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�.���� 2.3 ���	(���	+�	������i�� ��#���	� [15] 

��ก� ��#ก��,�ก-����	(���	+�	��������$	 4 � ��#��$� ���	(���	����2.
�%�  
���	(���	����2.
���*����	(���	���(�
��e%(�	e�	
������ก�����	��+�	������!����*�����	�� 
%��ก�������	%� (���	���	(���	��$	(�	� ��#i��.�%## 3 
�����$� �����*����	i"�ก���� 
��g����

����
p�#p���%� i"�� � ����i�ก�������0��*�������
�ก ก��,�ก-�
�
������ก�����	��+�	
��������ก���	(���	�����2.
���	��*�%����	���g.����������ก %
����� 
����
%�ก���	+�	�����#
ก��� 
���2��i�ก���
������������
����

���ก�� %�����	(���	� ��#�����2.
�+�	��������	�	
�
���	(���	�����������	ก�� ��	�

� (
��*�%����	i�ก�����
�,�ก-�������ก�����
����������
�

��������������	ก�� 
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2.4 ก
�+���N�"�
���ก������1� (Amino Acid Sequence Alignment) 

 ������ก����#�.������#ก��� 
���e.ก���
�i"�i�ก��
����
��������	+�	
������ �'���,�ก-�
����������
����	(���	 
���
������ก�����	�����iก������	ก�� %��ก������	 
i�
��	���#���ก����	��
� p�� 	
����i"�����%� i"�� � ����i�ก���������ก������	(.	 
���������ก����#�.������#ก��� 
���!��e.ก'�f��%� ����(��i�
���%����	 �"�� 

2.4.1 #�6�ก�
&��ก
��"#�� (Dynamic Programming Method) 

��*�������%�ก� ���e.ก���
�i"�i�ก����#�.�ก��� 
��� ���ก�����
�����*�������
 
�"�� Needleman-Wunsch Algorithm[16] %�  Smith-Waterman Algorithm[17] �����$	(�	����
���ก����#�.�ก��� 
������(���	����	� %��%����ก�.�+�	�����#ก��� 
���i�%��� (�� 
%���������� %��%��� �.�ก��� 
��� ���i"�����	� %��ก��%�����ก��� 
��� (Substitution 
Matrix)[18] ก������ %��� ����
��กก��� 
����.�%�ก %������� %����ก�.�ก��� 
�����!��
� %��(.	(������.�(������+�	����	 p��	���ก��
��ก��
�ก� %��ก������"��	���	 (Gap Penalty) 
�'���i
�!�����
e.ก���	
�ก+�$� �
���!��� %��(.	(����ก�.������#ก��� 
����.�(������%�����	���
�
�(����	����ก��# �'���i
�!��ก����#�.�ก��� 
������
�� %��
�ก���(�� 

����������ก��
��ก��'������$���#�� ก��ก����#�.�ก��� 
������i
����
e.ก���	
%
��������(�� %����������$i"�� � ก�������0i�%��� �.�������(.	 �'�� ���	���ก��i
�� %�� 
��ก�.������#ก��� 
��� %� �
��������#ก��� 
���
����
���
�ก+�$� � � ����������	i"� 
i�ก�������0� ���	(.	+�$���
!����� 



   12 
 

2.4.2 ก
�-�����-����U�"�ก�V���
 (Word Method, K-tuple Method) 

��������$��*����������!
�!����#�� ก�������#���
���������(�� %��
��� (����2�' 
�������
��r�
�กก�������ก��
��ก��'����e�	 50 ���� ��	��$���	e.ก���!�'�f��i"�i�ก�����
�
��������� iก�� ����	
�ก���(����กh��+��
.�+���i
/� ������	
��������
i"���*�����	
�ก 
!��%ก� BLAST [19] %�  FASTA [20] ���������i"���� ก��i"�� %��ก����#�.�ก��� 
��� 
%##��*�"�$�(��� %�������ก�กr#%� i
�� %���&'� �.�"�$�(������
�� %��(.	������$����i"� 
����ก�������� 
)��	(e��� %�����	����&'� �.�"�$�(����������ก
����ก����*�ก����#�.����(
#.�0) 
��$	(�������#ก��� 
��� ���i
���������$
����
��r�i�ก�������0(.	 %��กr!
�(�
��e������!�����
��*������#���e.ก���	
�ก���(�� ��ก��ก��$������ก��i
�� %��(��
��#���������
���ก(��	
�"���� 
��� "��� %��
�
������ก�����	���

���ก����	!
�(�
��e���� %��!��e.ก���	���������� 

2.4.3  ก
��3�&
!��$3��N"\��-���
�*��] (Hidden Markov Profile Search) 

 ��*���ก
��� 	�� ����� !�� ��#���
���
(��
��#ก�����
��.��� ���#ก��� 
� �� 
�����������	ก��
�ก���(�� ���ก���� ��ก�)i"�%##�����	������
��)��� (Hidden Markov 
Model) p��	��*�%##�����	��	(e����'���%�������#+�	ก��� 
���+�	������%��� "��� 
����%##+��
.� (Profile) ���%##+��
.���$���(���	!����กก�������� 
)���������
� 
(Protein Domain) %������
�(���	��*�%##�����	������
��)���%����กr#!��i�h��+��
.��'������
ก�����
����!� �������	%����	���i"���������$!��%ก� SAM[21] %�  HMMER [22] �����������$
�����*����	���
����������
�i�%��� (�������#ก��� 
���+�$�
�ก���%�����	���!�(���	
%##�����	������
��)��� ��	(�
��e���ก�������#����#%� ���ก�����
�!�� ��	!
�(�
��e 
i"�ก�#������"���i

�� �����	!
�!�����
����������
� 
��� !
�
�%##�����	������
��)��� 
��.�i�h��+��
.� 
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2.5 ก
�#�-��
�&*ก")��������2���/�
 (Hydrophobic Cluster Analysis) 

�����	��กก����#�.������#ก��� 
������i"�+��
.���ก���	(���	� ��#�h
2.
� 
!
�(�
��ei
������#�����i�ก�����
����������
�
�������

���ก��%��
���ก(��	
�"������� "���ก��
��ก�������	,�ก-�ก��'�#
������+�	������p��	�ก��+�$�i��$�� %����(��%�����ก�������� 
)
���	(���	+�	��������กก���
ก��� 
������!
�"�#�$����*�
��ก %�����
�����$!��'�f��!�e�	ก��
%(�	g����	(���	� ��#�����2.
�i��.�%##+�	%g�2.
� 2 
��� [5, 6] %� ���!�i"�i�ก�������� 
)
���������
�
��������ก����กก��,�ก-����	(���	+�	ก���
ก��� 
������!
�"�#�$�� [9-12] %(�	i
�
�
r�������������
�
�������

���ก��� 
����	(���	+�	ก���
ก��� 
������!
�"�#�$����������	ก�� 
%��%����	ก�������� 
)%� ��#�.������#�������'���
�
������ก�����	�� �����,��ก��,�ก-� 
ก���
ก��� 
������!
�"�#�$����$!
�!����#���
���
%� '�f����������	
�ก��ก �����	��กก�������� 
)
%� ��#�.�ก���
ก��� 
������!
�"�#�$�������*����	��,�����
�.����
�+��i�+�	g.� �"����"�/ 
%� ���	���ก������ก%� ��#�.������#ก��� 
�������
�� 

2.6 ก
�+��-����ก")��ก������1�������2���/�
!�� 2 ����1�����1����� (Automatic 2-D 
Hydrophobic Cluster Analysis Alignment) 

�������'��)+�	 ���2�(����7 ก��0(.� [13] !�����ก��,�ก-�%� ����	 
(���	������	
����#�.������#ก��� 
���%##�����
��� ���i"�'�$�h��ก����#�.�+�	ก���
ก��� 
��� 
���!
�"�#�$��i���ก-0    2 
��� %� ����������ก��
��ก��'������*�
��ก p��	g������%(�	i
��
r�
%����	ก�����
��.�������������
�������

���ก����กก�������� 
)ก���
ก��� 
������!
�"�#�$��%� 
i
�g���'�)�����ก���ก����#�.�i���ก-0  1 
���  

+�$��������ก��
�� %�����
�

���+�	�.������#� 
���
���$	

� 3 +�$������	��$ 

2.6.1 ก
�!���"�
���ก������1�U&3��N�U��N�$��ก")��ก������1�������2���/�
 

i�+�$������$� ���ก��%��	(�/��ก-0)(�������#+�	ก��� 
��� i
���.�i��.�%##
ก�������0������	ก�� %� ���%#�	(�������#��ก��*� ก���
+�	ก��� 
������!
�"�#�$��
���ก���
 
(Hydrophobic cluster) ���
�(�	+�$����������	��$ 

1. %��(�/��ก-0)ก��� 
������"�#�$����$	

�������+ 0 %� �	(�/��ก-0)ก��� 
��� 
���!
�"�#�$����$	 7 "���!��  
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2. ���(�������#ก��� 
� ��%#�	��กi
� ��*�ก���
����+�	ก��� 
� ����� !
�"�#�$� � 
���
�
��ก�ก01)i�ก�����%#�	ก���
��	��$ 

2.1. �
������ก��� 
����'���� (Proline, P) � ���ก��%#�	(��ก��� 
���
��ก��*� 2 ก���
  

2.2. ��กก��%�����(�/��ก-0)ก��� 
������"�#�$������ ��+ 0 e��
���+ 0 
����	���ก��
�กก��� 4 ���i�(�������# � ���ก��%#�	(�������# 
��ก��*� 2 ก���
 �"�������ก�� 

ก) MASFKIALLLGVIAFVNACSQAPGTTTTTVTTTVTTVSADDGSEAGLLS 

+) M00F0I0LLL0VI0FV0000000000000V000V00V000000000LL0 

�) M00F0I0LLL0VI0FV             V000V00V         LL 

�.���� 2.4 �������	ก��%#�	(�������#��������*� ก���
�����+�	ก��� 
������!
�"�#�$�� 

��ก�.����  2.4 ก) %(�	(�������#ก��� 
��� +) ���ก��%�����(�/��ก-0) 
ก��� 
������"�#�$��������+ 0 �) ���ก�����%#�	ก���
ก��� 
������!
�"�#�$�� 

2.6.2 ก
������!����&#�
�ก")��ก������1�������2���/�
 

+�$����ก������ %��� 
���	ก���
ก��� 
������!
�"�#�$����*�ก��i
�� %��
� 
���	�.�ก���
ก��� 
������ !
�"�#�$��  ���
����
�

�����������	ก��
�ก����%��!
�  
�������ก��i
�� %��� ����ก� %�����
�ก���(�� ��กก��������ก���
ก��� 
��������#����#ก�� 
��กp���!�+�� ก������ %��+�	ก��������i����%
��	�o���#��������i"�g���
��$	

� 
��กก���������%��	ก��� 
��� p��	� %��ก���������%��	� 
���	�.�ก��� 
������	��	 
��ก ����	� %��i��.���� 2.5 �������	� %����$���#���	
���ก ����	� %�� BLOSUM62 
���� %��ก��%������ 
���	ก��� 
������!
�"�#�$��ก�#ก��� 
������"�#�$��� i"�� %���&���� 
��ก�.�ก��%�����+�	�����#ก��� 
������"�#�$������
�����.���$	

� 

  M I L V F Y W Other 
M 5 1 2 1 0 -1 -1 -2 
I  4 2 3 0 -1 -3 -3 
L   4 1 0 -1 -2 -2 
V    4 -1 -1 -3 -2 
F     6 3 1 -2 
Y      7 2 -2 
W       11 -3 

�.���� 2.5 ����	� %�� BLOSUM62 ������#���	��ก���
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2.6.3 ก
������!���#
��"3
��"d�ก��$���
�"�
���1����� 

+�$����ก������ %��i� 2.6.2 ��$���*��'��	ก��i
�� %��� 
���	ก���
 
ก��� 
������!
�"�#�$�� p��	��*��'��	(�������+�	(�������#������������$� ก��i
�� %�� 
���
��������	ก��+�	��������$	(�������#��$�� �ก��+�$�i�+�$������$ �������
��ก(���	����	
� %��+�������ก�#������+�	ก���
ก��� 
���i�%��� (�������# %�������

�� %�� 
���
�

���+�	%��� �.�ก���
ก��� 
������!
�"�#�$����������i�+�$���� 2.6.2 �������

�� %��
��ก�.�ก���
ก��� 
���%�ก !���e�	�.�ก���
ก��� 
���(������ ��ก�.�ก���
ก��� 
���� e.ก
�� %��
� 
���	�.���$	

� ��	%(�	i��.���� 2.6 ���ก��
�� %��� 
���	�.��o���#����$�� ��
� %����� 

�ก���(����ก�.�ก���
ก��� 
��������.����ก��ก���
��� 3 ก���
 !��%ก� ก���
p��� #� %� %��� %�	
+�	����	%� � %���o���#��+�	�.�ก���
ก��� 
����+��!������ก�� �
���� %��+�	�.�ก���
�o���#��
e.ก�����0 �����#+�	ก��� 
���i�%��� ก���
ก��� 
���� %ก�!+i
��
����'��	�����#ก��� 
���
����
�����กก����#�.����i
�� %��
�ก���(��������$� �
������ก������ %����ก�.�ก���
� 
��
��!��
� %��(.	(������.�ก���
(������+�	����	 ��	���
��(����	����ก��#�'���i
� !��ก����#�.� 
�����#ก��� 
������(
#.�0) 

Score

Maximum
Score

 
�.���� 2.6 �������	ก����#�.�ก���
ก��� 
������!
�"�#�$����������ก��
��ก��'���� [13] 
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����� 3  

#�6���
-����
�#�+�� 

�����	��กg�+�		����������ก����
�i�#���� 2 !��%(�	i
��
r�e�	�� (����2�'+�	
ก����#�.������#ก��� 
�������ก����#�.�ก���
ก��� 
������!
�"�#�$����*�
��ก (�
��e���
�������
���
�
��������������	ก��!��e.ก���	
�กก��� ก����#�.������#ก��� 
���i���ก-0  1 
��� %����	��*�
ก��i"����������(�$������	����i�ก���� 
��g� %� ���������i"���	
���ก-0 ก�����%##� �
# 
(Greedy) p��	������i
�g���'�)
����
g��'���!����กก������ก��#�.�ก���
ก��� 
������g��'��� 
i������#%�ก� � (�	g����ก����#�.�ก���
ก��� 
���i������#e��!���*��.ก�p� ���i
�� %�� 
���
��������	g��'�����ก���
��*����	!��	��� ��	
�%�����
����'��
���
�������(�� 
%����	ก��i
�� %���'�� �'�f�����
��r �i�ก���� 
��g�%� ���
e.ก���	+�	 
ก�������#����#���
��������	ก�#+�	������!������	
��� (����2�' %� ���!�(���	��*�
������	
�����
����������
�
��������������	ก����กh��+��
.�!�����	 

+�$����ก��'�f��������	
�����
�������������
��������������	ก���������(����$
(�
��e%#�	��ก��*� 3 (��� !��%ก� ก��'�f��ก��i
�� %��� 
���	ก���
ก��� 
������!
�"�#�$�� 
ก��'�f��������ก�����
�%� (���	������	
�����
����������
�
��������������	ก����กh��+��
.� 
%� ก����(�#�� (����2�'+�	������	
�����
����������
�
��������������	ก����กh��+��
.� 

3.1 ก
���e�
ก
�U&3��!����&#�
�ก")��ก������1�������2���/�
 

i�ก��'�f��(���	������	
�����
����������
�
�������

���ก����กh��+��
.�!��
����	
��� (����2�' ���
��r�i�ก�������#����#%� i
�� %��� 
���	ก���
ก��� 
��� 
���!
�"�#�$����$�
����
(����/
�ก �����	��ก(�������#ก��� 
���
���	�(��������	ก�����
���$�� 
e.ก�����#����#ก�#�����#ก��� 
�����ก��������.�i�h��+��
.� �'������
������#ก��� 
������
��������	
�ก���(�� �
���h��+��
.�
�+���i
/���	���i
�
����������$	������	���ก�������#����#i
�
� %��� 
���	ก���
ก��� 
������!
�"�#�$����*�������
�ก��
!����� p��	ก�������#����#i
�
� %����$��*�ก���� 
��g����i"����������

�ก���(��i�� ## ก����ก�������0�
�����$�	� 
���i
�� ##
����
��r�
�ก+�$� ������������
�i"���� ก������ %��%##���
�i�'�����ก�
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3.1.1 ก
������!��!���3�&
U��+�
�)ก�� 

ก������ %��%##���
�i�'�����ก�
 � ���ก��#����ก� %���.������# 
ก��� 
������!����������0!��%����	i�'�����ก�
 %������� %�����#����ก!��
�i"������ !
����	���
�����0+�$�i

� �
���'#ก�������#����#ก���
ก��� 
������������� %��!��%��� ���i�%��� ���$	 
������	ก�������#����#�.�ก���
ก��� 
������!
�"�#�$����$� � ���ก�������� 
)�.�ก���
ก��� 
�����$� 
��� 
�(���
���	(���i� 
���ก���
�.������#i�#��	���������ก�������0� %��%� #����ก� %���กr#!�� 
�
���'#กr� ��	� %��(�����$�
�i"������ !
����ก�������0i

� ���i
��
���ก�������0�&'� 
�'��	#�	(��������	!
�������ก�������0������$� �
������ก�������#����#i
�� %���.�ก���
 
ก��� 
������!
�"�#�$����$��(�r� � ���ก�������� 
)�.������#ก��� 
������ ��*�!�!����$	

� 
�������	�.������#ก��� 
��������*�!�!��%(�	i��.���� 3.1  �'���#����ก�.������#
���ก���
ก��� 
��� 
�����������0� %��%���!��i�'�����ก�
���!�  

 

ก) 
M00F0 
LL0VI 

+) 

  �M,L� , �M0,LL� , �M00,LL0� , �M00F,LL0V� , �M00F0,LL0VI� , 
  �0,L� , �00,L0� , �00F,L0V� , �00F0,L0VI� , 
  �0,0� , �0F,0V� , �0F0,0VI�, 
  �F,V� , �F0,VI� , 
  �0,I� 

�.���� 3.1 �������	ก��(���	�.������#ก��� 
��������*�!�!����$	

� 

��ก�.���� 3.1 �������	ก��(���	�.������#ก��� 
��������*�!�!����$	

� ก) %(�	e�	
�.�ก���
ก��� 
���������
����� %�� +) %(�	g��.������#ก��� 
��������*�!�!����$	

����(���	 
%� ���!�#����ก 
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��#���ก���
� 
������!
�"�#�$��


�g�� %��ก�������0
i�h��+��
.�
���!
�

ก��i
�� %���.�ก���
� 
���
���!
�"�#�$��

���g���'�)� %��� 
���	
ก���
� 
������!
�"�#�$��

�����0� %��� 
���	
�.�ก���
� 
������!
�"�#�$��

#����ก� %���.������#���
��*�!�!����$	

��	i�h��+��
.�

!
�
�


�

 

�.���� 3.2 %g�2.
�ก��+�$����ก�����	�� ก������ %��%##���
�i�'�����ก�
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3.2 ก
���e�
-�����ก
��3�&
!"���3
�-��f����f��3�&
1����������&�3
����"3
��"d�ก��
+
กM
�$3��N" 

��ก	������ �+�	���2�(����7  ก��0(.�[13] ก������ %������������ 
����ก��
��ก��'������$� ���ก����������0���$	�����%� �ก��+�$���$	����	� %�� ��ก��$	 
ก��i
�� %��� 
���	�.�ก���
ก��� 
������!
�"�#�$����*�%##�"�	� �
# ������i
��ก��(�������#
ก��� 
�������
���i�ก�������0� %���.������#ก���
ก��� 
������e.ก���!�i"�i�+�$��������!�
g��'���%� � %��g���'�)(��������	
���ก�(g��!���ก���
��*����	 

������%� %�����
������'�f���'�� � �'�� 
�� (����2�'���
e.ก���	 
����������'��)��$����(�� 
� 2 ���������  

1. ������ก�����
����
�ก���(��2��i�ก��#
������	 (Local Window Maximum Search) 
2. ������ก�����
����
�ก���(����ก#��	���	 (Top-down Maximum Search) 

�����������$	 2 ��$ � e.ก���!��� ��ก�)i"�ก�#������ก������ %�������� 
������
��������������	ก�� ����ก��
��ก��'����+�	 ���2�(����7 ก��0(.� �'�����'�$����+�	+��
.�
���ก�����
� %� ก��	+��
.����i
�g�ก�����
�
��� (����2�'(.	+�$� ���������i�!�i"� 
i�+�$����2��
��	��กก��%#�	(�������#ก��� 
���i
���.�i��.�+�	ก���
ก��� 
������!
�"�#�$�� 
��������i�+�� 2.6.1 ก���ก�����	��+�	����ก��
��ก��'���� %� i"�����ก������ %��� 
���	�.�
ก���
ก��� 
������!
�"�#�$����������i�+�� 2.6.2 

3.2.1 -�����ก
��3�&
��
�
ก����)�	
�U�ก���&�3
��
� 
(Local Window Maximum Search) 

������ก�����
����
�ก���(��2��i�ก��#
������	��*�ก������ก�������
ก��
��ก��'�����'��	�&'� (���  ���!
��������ก��
��ก��'�������$	�������$	����	� %�� %��� 
�����*�(���� 2��i�ก��#
������	���ก��
�� ������
��.�ก���
ก��� 
������i
�� %�����
�

���

�ก���(��2��i�ก��#
������	ก��� ���+���+�	ก��#
������	��$� 
�+�����*� 10% +�	������
ก���
ก��� 
������!
�"�#�$��i�������%��� �(�� %� ก��i
�� %�����
�

������$	%�ก��$ �����$	
ก���
ก��� 
��� !
�!�������กก��� 
�������
�����.� �
���!���.�ก���
���i
�� %��(.	���(��2��i�ก��#

������	%�����	�����������ก��
��ก��'������ก�������
���!���	�.�ก���
���i
�� %��(.	���(����$� 
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��ก��$���	�������������
���+�	ก��#
������	i
�!���.�����.�ก���
ก��� 
������i
�� %��(.	(��i����$	
(������%����������ก��
��.�ก���
� %�����i
�� %��(.	(���.�i

����!� ก��i
�� %��� ���ก��
������ก��#
������	 
��.�� %��(.	(�� �����������ก��
��ก��'���� �"����$!�������� ��e�	�.�ก���

(������+�	�����#ก��� 
��� ��	!�������#ก����#�.�ก���
ก��� 
������(.	���(��i�(�������# %g�2.
�
+�$����ก�����	��%(�	i��.���� 3.3 

 
�.���� 3.3 %g�2.
�+�$����ก�����	��+�	������ก�����
����
�ก���(��2��i�ก��#
������	 
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�.���� 3.4 ��������$��ก��ก�����
����"�	� �
#�	%�����	%(�	i
��
r�'�$����
����	������ก��i
�� %��%� ���ก�������0���	��ก���� ��	(�
��e�'��
��$	�� (����2�' 
��$	�������
��r�%� ���
e.ก���	+�	ก����#�.�(�������#ก��� 
��� 
 

 

�.���� 3.4 '�$����ก�������0+�	������ก�����
����
�ก���(��2��i�ก��#
������	 

��ก�.����  3.4 ก��#(����%(�	e�	'�$����ก��#
������	i�ก�����
��.�ก���
 
���i
�� %��(.	���(�� ���%
��	(����%(�	e�	 �.�ก���
���i
�� %��(.	���(��p��	��*��������
���+�	ก��#

������	���������!� ก��#�(���� %(�	e�	 '�$���������������ก��
��ก��'���� 
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3.2.2 -�����ก
��3�&
��
�
ก����)�+
ก��"�"�
� (Top-down Maximum Search) 

������ก�����
����
�ก���(����ก#��	���	i"�%�����
�����������	 
ก�#����ก�����i�ก����#�.�ก���
ก��� 
������!
�"�#�$�����
��-�) ���%ก��o/
���ก#��	���	 

��� 
�	��ก�o/
�i
/�!���	�o/
����� p��	%����	ก����#�.�ก��� 
������!
�"�#�$�����
��-�)
��$�� '����
��#�.�ก���
ก��� 
������
����
��������	ก��
�ก���(����ก2�'��
��$	(�������#+�	
������ก��� ��ก��$���	��#�.�ก���
ก��� 
������
����
��������	
�ก��	�	
� 2��i�"��	ก��
���
������rก�	!�������� ����#��$	(�������#ก��� 
��� ��	�������	���%(�	i��.���� 3.5 ก����#�.�
� ����
��กก��
��.�ก���
ก��� 
��������������	ก��
�ก���(����ก��$	(�������� ����.�

����+ 1 
%�����	
��.���	�	
����

����+ 2 %� 

����+ 3 ��
�����# ��ก��$� ��	
��.������������	
�ก
���(�� � 
���	�.�

����+ 1 ก�#

����+ 3 ��	!��ก����#�.� 

����+ 4 

 

�.���� 3.5 �������	+�$����ก����#�.�ก���
ก��� 
�����ก#��	���	 
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ก��'�f��%�����
�����$ ���	i"����	(���	+��
.�%##ก�	p��� (Stack) �������	
���	(���	%(�	i��.���� 3.6 p��	
���ก-0 ก���กr#%� ��	+��
.�ก��#��	��$  

1. �
���i(�+��
.��	ก�	p��� +��
.�� ��.�����#�ก�	p����(
� 
2. (�
��e��	+��
.�!����ก���#�(��+�	ก�	p���������$� 

 

�.���� 3.6 ���	(���	+��
.�%##ก�	p��� 

p��	��0(
#���+�	���	(���	+��
.�%##ก�	p�����$���i
�(�
��e��ก%## 
ก�����
����
�ก���(����ก#��	���	 ���+�$����ก�����	����	��$ %� %g�2.
�+�$����ก�����	��
%(�	i��.���� 3.7 

1. ����
��ก(���	���	(���	+��
.�%##ก�	p��� %���i(�"��	ก�����
�%�ก ��� "��	��$	%�� 
�������
���+�	����	 !�e�	 ���(������+�	����	  

2. ��	+��
.������.�#�(��+�	ก�	p���%� ��$	"��	ก�����
�i
�����ก�#+��
.������	+�$�
� 
3. e��"��	ก�����
���$� ��*�"��	�����.����ก�� i
����ก������ %����������i
�� %�� 

����ก��
��ก��'���� 
4. %�� e� � ! 
� � �.� �� �ก� �  i
� �� �ก� ����
��� ��.� �� ���# ��� i
� � % ��
 �ก��� (� �2 ��i � 

"��	ก�����
���$� %� ���ก��(���	"��	ก�����
��'��
+�$� 2 "��	���  
� �������
����ก��e�	������� %��
�ก���(�� 
- ������� %��
�ก���(��e�	���(�������ก�� 
%� �กr#"��	ก�����
���$	(�	 !��(���#�(��+�	ก�	p��� 

5. �������ก����$	%�� +��2 p$�� ��ก� ���	 

���ก"��	ก�����
�����กr#��.�i�ก�	p��� 

i(�+��
.� ��	+��
.� 
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����
������� %��
� 
���	�.�������

��#+��
.��.�ก���
ก��� 
������!
�"�#�$��
��$	

�+�	(��������
������	ก������ %��

(���	����	� %��
(���	���	(���	+��
.�ก�	p���

i(�"��	ก�����
�
��$	%�� �������
�������	 e�	

��������	


�"��	������	���
�
��.�i�ก�	p���
���!
�

���
��������.�ก���
� 
���
i
�� %��
�ก���(��

��	"��	ก�����
�#�(��
��ก��กก�	p���

"��	ก�����
�
��.����ก��
���!
�

�����������ก��
��ก��'����
i�"��	ก�����
�

i(�"��	ก�����
�� 
���	
�������
����ก��ก�#

������i
�� %��
�ก���(��

i(�"��	ก�����
�� 
���	
������i
�� %��
�ก���(��ก�#���

(�������ก��

������� %�����
�

���
+�	�.�������

!
�i"�

i"�

i"�

!
�i"�

 

�.���� 3.7 %g�2.
�+�$����ก�����	��+�	������ก�����
����
�ก���(����ก#��	���	 
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����� 4  

ก
���"��!"�5"ก
���"�� 

i�+�$��������ก������	%� g�ก������	+�	�������'��)�����	 ������	
�����
�
������������
��������������	ก����������ก���������	ก���
ก��� 
������!
�"�#�$��%##���
� 
�&'� (��� ��(�#e�	�� (����2�'i��������
��r����'�f��+�$��
������������ก������ %�� 
%##���
�i�'�����ก�
 i�
��+��3.1.1 
�i"� %� ��(�#���
e.ก���	i�ก�����
�
������ก��
���	��+�	��������กh��+��
.������������������(��i�
��+�� 3.2 ���h��+��
.����������i"�i�
ก������	��$
���ก 2 h��+��
.�
��ก !��%ก� PIR %�  HOMSTRAD p��	��*�h��+��
.����e.ก
%#�	ก���
+�	��������

������ก�����	��  

4.1 $�/����#�6�ก
�-�����2)�$3��N"���U23U�ก
���"�� 

(��
��#"��+��
.����i"�i�ก������	��$%#�	��*� 3 "��+��
.� ��� "��+��
.�(��
��#
ก����(�#�� (����2�'�������
��r��
���i"�������ก������ %��%##���
�i�'�����ก�
 
"��+��
.���กh��+��
.� HOMSTRAD �'���i"�i�ก����(�#���
e.ก���	+�	������	
�����
�
������������
��������������	ก�� %�  "��+��
.���กh��+��
.� PIR �'���i"�i�ก����(�# 
���
e.ก���	+�	������	
�����
�������������
��������������	ก�� ���� �����+�$����ก�������
 
"��+��
.� %� ��ก-0 +�	"��+��
.� ��*���	���!���$ 

4.1.1 2)�$3��N"��
&���ก
������������6�	
��3
��#
�-�j#-�f��U23-�����ก
����
��!��!���3�&
U��+�
�)ก�� 

"��+��
.�(��
��#ก����(�#�� (����2�'�������
��r��
���i"� ������ 
ก������ %��%##���
�i�'�����ก�
 ��*�"��+��
.�������!�i"�i�ก����(�#�������
��r�
������$� !
�!��i"�i�ก����(�#���
e.ก���	+�	������	
�� ��	��$�"��+��
.���$ ��	��*�"��+��
.� 
���!
����	
�ก��%#�	ก���

������ก�����	��+�	������ +��
.�i�"��+��
.���	e.ก���ก������ก%##(��
 
�������ก��*�"��+��
.�i�ก����(�# 100 (�������#ก��� 
��� %� (��
��#"��+��
.� 
i�ก�������#����#
�+���%�ก���	ก����	%(�	i�����	��� 4.1 
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����	��� 4.1 "��+��
.�(��
��#ก����(�#�� (����2�'�������
��r� 
�
���i"�������ก������ %��%##���
�i�'�����ก�
 

�����#��� ������+��
.������#����# ������+��
.���(�# 
1 50 100 
2 100 100 
3 500 100 
4 1000 100 
5 5000 100 
6 10000 100 
7 15000 100 
8 30000 100 

 

4.1.2 2)�$3��N"+
กM
�$3��N" HOMSTRAD -�f��U23U�ก
�������#
�(Nก�3��$��
-��f����f��3�&
1����������
&�3
����"3
��"d�ก�� 

"��+��
.���$ ��*�"��+��
.���������
i
������ก�#"������	���i"��������'��)+�	   
���2�(����7 ก��0(.� ���"��+��
.�e.ก�����
��กh��+��
.� HOMSTRAD p��	
�ก��%#�	ก���
������
��

������ก�����	����*� 1032 ก���
 ������� �����+�	ก���
������%(�	i�2��g��ก ก.1 
���"��+��
.�� %#�	��*�"��+��
.���(�# %� "��+��
.������#����# (��
��#"��+��
.���(�#��$�
� ���ก��(��
����ก
���ก��กก���
������ ก���
�  1 (�������# ���i
�"��+��
.���(�#
�+��� 
1032 (�������#�	��� %� (��
��#"��+��
.����i"�i�ก�������#����# �ก����กก��(��
����ก(�������#
��กh��+��
.����!
�p$��ก�#"��+��
.����i"�i�ก����(�# %� %��� ก���
���������	e.ก����ก����	���� 
1 (�������# ���� �����������(�������#+��
.�%� ������ก���
������%(�	!��i�����	��� 4.2   
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����	��� 4.2 "��+��
.���กh��+��
.� HOMSTRAD �'���i"�i�ก����(�#���
e.ก���	 
+�	������	
�����
�������������
��������������	ก�� 

�����#��� ������+��
.�
�����#����# 

������+��
.�
��(�# 

������ก���
 

1 3448 1032 1032 
2 44813 1032 1032 
3 86678 1032 1032 
4 187991 1032 1032 
5 336827 1032 1032 

4.1.3 2)�$3��N"+
กM
�$3��N" PIR-�f��U23U�ก
�������#
�(Nก�3��$��-��f����f�
�3�&
1����������
&�3
����"3
��"d�ก�� 

�'���i
�"��+��
.����i"�i�ก����(�#
����
��*�
���h��
�ก+�$� "��+��
.���$��	e.ก
�����
��กh��+��
.� PIR �������กก��%#�	ก���
+�	��������*� 67 ก���
 ��
"��+��
.� 
i�ก������	+�	 William R. Person [23] p��	i"���*�
���h��i�ก����(�#������ก����#�.�(��
�����#ก��� 
�������� ������� �����+�	ก���
������!��%(�	i�2��g��ก ก.2 ���"��+��
.�� 
%#�	��*�"��+��
.���(�# %� "��+��
.������#����# "��+��
.���$	 2 � 
�+��
.�%##�����ก�� ���
���ก������ก%##(��

���กh��+��
.� ���i
�%��� ก���
������ ���	e.ก����ก����	���� 1 (��
�����# ���� �����������(�������#+��
.�%� ������ก���
������%(�	!��i�����	��� 4.3   

����	��� 4.3 "��+��
.���กh��+��
.� PIR �'���i"�i�ก����(�#���
e.ก���	 
+�	������	
�����
�������������
��������������	ก�� 

�����#��� ������+��
.�
�����#����# 

������+��
.�
��(�# 

������ก���
 

1 500 500 67 
2 1000 1000 67 
3 2500 2500 67 
4 5000 5000 67 
5 10000 10000 67 
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4.2 $�/����#�6���
ก
���"�� 

i��������'��)��$%#�	ก����(�#�� (����2�'+�	������	
����*� 3 ก������	 
!��%ก�  ก����(�#�� (����2�'�������
��r��
���i"� ������ก������ %��%##���
� 
i�'�����ก�
 ก����(�#���
e.ก���	+�	������	
�����
�������������
��������������	ก�� 
#�"��+��
.���กh��+��
.� HOMSTRAD %�  ก����(�#���
e.ก���	+�	������	
�����
�
������������
��������������	#�"��+��
.���กh��+��
.� PIR 

4.2.1 ก
������������6�	
��3
��#
�-�j#$��-�����ก
������!��!���3�&

U��+�
�)ก�� 

ก����(�#��$ ��*�ก����(�#�� (����2�'�� �����
��r �+�	������ 
ก������ %��%##���
�i�'�����ก�
 ก������	��$���ก�������#����#� � �������i"�i�ก�����
� %�����
��������	ก��+�	�.������� � 
���	ก��i"�������ก������ %��%##���
� 
i�'�����ก�
���
����ก�#!
�i"�������ก������ %��%##���
�i�'�����ก�
 ���i"�"��+��
.�
��(�#�� (����2�'�������
��r�i�+�� 4.1.1 p��	
�������+��
.����i"�i�ก����(�#�	��� %� 
�������%��	������+��
.����i"�i�ก�������#����#i
�
�ก+�$� �������ก������	
�+�$������	��$ 

1. ���(�������#��������$ 	

�+�	"��+��
.���(�# �����#����#���
�� %�� 
���
��������	ก�#(�������#��������$	

�i�"��+��
.������#����# 

2. ��#� � ������$	

����i"�i�ก�������0���� %�����
��������	ก�� 
3. �����0� � �����&������� i"�i�ก������ %�����
��������	ก��+�	�.� ������ 

����� � � � � �� ���� i "� ��$ 	 

 �
� ��� �� g ��. 0 +� 	 �� � ���"� �+� � 
. � � �(� # 
%� "��+��
.������#����# 

4. (���	ก��������#����#� � �����&�������i"�i�ก������ %��� 
���	 � � �����&���� 
�
���i"�ก������ %��%##���
�i�'�����ก�
 ก�# � � �����&�����
���!
�i"� 
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4.2.2 ก
�������#
�(Nก�3��$��-��f����f��3�&
1����������
&�3
����"3
��"d�ก��
��2)�$3��N"+
กM
�$3��N" HOMSTRAD 

ก������	��$����'�����(�#���
e.ก���	+�	������	
�����
�������������
������
��������	ก�� ���i"�"��+��
.���กh��+��
.� HOMSTRAD i�+�� 4.1.2 ก������	��$��*� 
ก�������#����#���
e.ก���	i�ก�����
�������������
��������������	ก�� � 
���	������	
�� 
���i"�ก��
��ก��'����+�	���2�(����7 ก��0(.� ก�#ก��
��ก��'��������'��
����ก�����
� 
���
�ก���(��2��i�ก��#
������	 %� ����ก�����
����
�ก���(����ก#��	���	 +�$��������ก��
����	
����� �������	��$ 

1. ���(�������#������%��� (�������#i�"��+��
.���(�#!����
�i�"��+��
.������#����#
�'���
�������������
��������������	ก��
�ก���(�� ��������������ก������ %��%� ���
�
��$	 3 ���� 

2. �������
e.ก���	+�	���������'#��กก�����
� ��������.�i�ก���
�����ก��
���!
�  
e�������.�i�ก���
�����ก�� i
�e�����ก�����
�e.ก���	 

3. �����0
��� (����2�'����� ���
e.ก���	+�	%��� ���� 
4. ���	��g�ก������	%� (���	ก��������#����#�� (����2�'���
e.ก���	 

+�	%��� ���� 

4.2.3 ก
�������#
�(Nก�3��$��-��f����f��3�&
1����������
&�3
����"3
��"d�ก��
��2)�$3��N"+
กM
�$3��N" PIR 

ก������	��$����'�����(�#���
e.ก���	+�	������	
�����
�������������
������
��������	ก�� ���i"�"��+��
.���กh��+��
.� PIR i�+�� 4.1.3 ก������	��$��*�ก�������#����#
���
e.ก���	i�ก�����
�������������
��������������	ก�� � 
���	������	
�����i"�ก��
��ก��'����
+�	���2�(����7  ก��0(.� ก�#ก��
��ก��'������� �'��
����ก�����
����
�ก���(��2��i� 
ก��#
����� �	  %� �� �� ก�����
��� �
�ก���(� ���ก#��	�� �	  +�$ ������ �� ก������	 

����� �������	��$ 

1. ���(�������#������%��� (�������#i�"��+��
.���(�#!����
�i�"��+��
.������#����# 
�ก����(�������#�����ก�#(�������#������
����
� �'���
�������������
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2. �������
e.ก���	+�	���������'#��กก�����
� ��������.�i�ก���
�����ก��
���!
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e�������.�i�ก���
�����ก�� i
�e�����ก�����
�e.ก���	 

3. �����0
��� (����2�'����� ���
e.ก���	+�	%��� ���� 
4. ���	��g�ก������	%� (���	ก��������#����#�� (����2�'���
e.ก���	 

+�	%��� ���� 

4.3 5"ก
���"�� 

��ก+�$�����������ก������	+��	��� g�ก������	(�
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���!�����ก������	��	���!���$ 

4.3.1 5"ก
������������6�	
��3
��#
�-�j#$��ก
������!��!���3�&
U�
�+�
�)ก�� 

����	��� 4.4 g�ก����(�#�� (����2�'�������
��r� 
+�	ก������ %��%##���
�i�'�����ก�
 

� � �����&�������i"������0� %�� 
���
��������	ก��� 
���	�.������� 

 (
����������) ������+��
.�
�����#����# 

������
+��
.���(�# !
�i"� 

������ก�����
�i�
'�����ก�
 

i"� 
������ก�����
�i�

'�����ก�
 
50 100 607.86 680.34 
100 100 607.06 630.31 
500 100 609.51 584.44 
1000 100 611.19 551.46 
5000 100 612.11 524.10 

10000 100 611.49 520.07 
15000 100 609.34 514.64 
30000 100 608.65 513.24 
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4.3.2 5"ก
�������#
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��"d�
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����	��� 4.5 g�ก����(�#���
e.ก���	+�	������	
�����
������� 
������
��������������	ก��#�"��+��
.���กh��+��
.� HOMSTRAD 

+���"��+��
.�
�����#����# 

+���"��+��
.�
��(�# 

���������i"�i�ก������	 ���
e.ก���	 

3448 1032 ก��
��ก��'���� 
ก�����
����
�ก���(��2��i�ก��#
������	 

ก
��3�&
��
�
ก����)�+
ก��"�"�
� 

91.47% 
93.50% 
94.09% 

44813 1032 ก��
��ก��'���� 
ก�����
����
�ก���(��2��i�ก��#
������	 

ก
��3�&
��
�
ก����)�+
ก��"�"�
� 

94.38% 
95.05% 
95.25% 

86678 1032 ก��
��ก��'���� 
ก�����
����
�ก���(��2��i�ก��#
������	 

ก
��3�&
��
�
ก����)�+
ก��"�"�
� 

95.15% 
95.93% 
95.93% 

187991 1032 ก��
��ก��'���� 
ก�����
����
�ก���(��2��i�ก��#
������	 

ก
��3�&
��
�
ก����)�+
ก��"�"�
� 

96.32% 
97.18% 
97.86% 

336827 1032 ก��
��ก��'���� 
ก�����
����
�ก���(��2��i�ก��#
������	 

ก
��3�&
��
�
ก����)�+
ก��"�"�
� 

97.09% 
98.64% 
98.93% 



   33 
 

91

92

93

94

95

96

97

98

99

100

1000 10000 100000 1000000

ขนาดชุดขอมูลเปรียบเทียบ (log scale)

คว
าม

ถูก
ตอ

ง(
%

)

วิธีกําหนดการพลวัต

วิธีคนหาคามากท่ีสุด
ภายในกรอบหนาตาง

วิธีคนหาคามากท่ีสุด
จากบนลงลาง

 
�.���� 4.2 ก��������#����#���
e.ก���	+�	%��� �������i"�i�ก��'�f�� 

������	
�����
�������������
��������������	ก�� #�"��+��
.���กh��+��
.� HOMSTRAD 

��กg�ก������	%(�	i
��
r���� ก���������ก�����
����
�ก���(��2��i� 
ก��#
������	 %�  ����ก�����
����
�ก���(����ก#��	���	
�i"����
ก�#����ก��
��ก��'���� 
���i
�(�
��e'�f��������	
�����
�������������
��������������	ก��!��
��� (����2�' 
���
e.ก���	���(.	+�$� �������ก�����
����
�ก���(����ก#��	���	 i
������ ���
e.ก���	 
i�ก�����
�(.	���(�� ���
������ ���
e.ก���	��.���� 98.93% 



   34 
 

4.3.3 5"ก
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��"d�
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Family Name Length 

3,4-dihydroxy-2-butanone 4-phosphate synthase 210 
3C cysteine protease (picornain 3C) 191 
4\'-phosphopantetheinyl transferase superfamily 109 
5\'-3\' exonuclease 265 
6,7-dimethyl-8-ribityllumazine synthase 158 
6-O-methylguanine DNA methyltransferase 166 
6-phosphofructo-2-kinase 213 
6-phosphogluconate dehydrogenases 475 
7,8-dihydro-6-hydroxymethylpterin-pyrophosphokinase (HPPK) 159 
7S seed storage protein 353 
7kD DNA-binding domain 65 
ABC transporter 255 
ACT domain 90 
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Family Name Length 

ADP-specific Phosphofructokinase/Glucokinase conserved region 450 
AMP-binding enzyme 514 
AP endonuclease family 1 271 
AP endonuclease family 2 271 
ARID/BRIGHT DNA binding domain 117 
ATP dependent DNA ligase C-terminal domain 90 
ATP dependent DNA ligase N-terminal domain 207 
ATP synthase 481 
ATP synthase, Delta/Epsilon chain, beta-sandwich domain 86 
ATP synthase, gamma subunit 241 
ATP-guanido phosphotransferase 367 
ATP-sulfurylase 541 
ATPase family associated with various cellular activities (AAA) 314 
Acetyltransferase (GNAT) family 161 
Aconitase family (aconitate hydratase) 445 
actin-depolymerizing proteins 147 
actin/heat-shock cognate 377 
Activin types I and II receptor domain 87 
Acyl CoA binding protein 87 
acyl-CoA dehydrogenase 385 
acylphosphatase 98 
Adenosylmethionine decarboxylase 309 
Adenovirus fiber protein head domain (knob domain) 188 
Adenylosuccinate synthetase 430 
Adenylyl- / guanylyl cyclase, catalytic domain 189 
Agglutinin 149 
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Family Name Length 

Alanine dehydrogenase/pyridine nucleotide transhydrogenase 364 
Alanine dehydrogenase/pyridine nucleotide transhydrogenase domain 1 193 
Alanine dehydrogenase/pyridine nucleotide transhydrogenase domain 2 171 
Alanine racemase, N-terminal domain 229 
albumin 194 
alcohol dehydrogenase 373 
Aldehyde dehydrogenase 484 
Aldehyde ferredoxin oxidoreductase 608 
Aldehyde oxidase and xanthine dehydrogenase, domains 1-2 172 
Aldehyde oxidase and xanthine dehydrogenase, domains 3-4 764 
aldo/keto reductase 310 
Alkaline phosphatase 464 
Alpha adaptin AP2, C-terminal domain of C-terminal region 113 
Alpha adaptin AP2, C-terminal region (consists of 2 domains) 240 
Alpha adaptin AP2, N-terminal domain of C-terminal region 126 
Alpha amylase, C-terminal domain 85 
Alpha amylase, N-terminal ig-like domain 121 
Alpha amylase, catalytic and C-terminal domains 486 
Alpha amylase, catalytic domain 401 
alpha beta-hydrolase 533 
Alpha-2-macroglobulin family A 132 
Alpha-2-macroglobulin family B 285 
Alphavirus core protein 150 
Amidase 450 
Amidinotransferase 354 
Amino acid kinase family 310 
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Aminotransferase class IV 286 
aminotransferase class-III 431 
Aminotransferases class-V 360 
Anaphase-promoting complex, subunit 10 (APC10) 170 
Anaphylatoxin homologous domain 69 
animal haem peroxidase 540 
ankyrin repeats 127 
annexin 317 
antibacterial protein 111 
Anticodon binding domain 104 
Antifreeze protein 67 
Apocytochrome F 250 
Apoptosis regulator proteins, Bcl-2 family 166 
Arginase family 303 
Arginine repressor (ArgR), N-terminal DNA-binding domain 76 
arginine repressor, C-terminal domain 71 
Arginosuccinate synthase 412 
Armadillo/beta-catenin-like repeats 431 
Arrestin (or S-antigen) 364 
Arrestin (or S-antigen), C-terminal domain 191 
Arrestin (or S-antigen), N-terminal domain 173 
Arthropod defensin 39 
Asp/Glu/Hydontoin racemase 240 
Asp/Glu/Hydontoin racemase domain 109 
Asparagine synthase 493 
Asparagine synthase, C-terminal domain 298 
Aspartate carbamoyltransferase regulatory chain 152 
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Family Name Length 

Aspartate carbamoyltransferase regulatory chain N-terminal domain 85 
Aspartate/ornithine carbamoyltransferase 37 
aspartic proteinase 37 
Assemblin (Peptidase family S21) 37 
Astacin (Peptidase family M12A) 32 
avidin 32 
azurin/plastocyanin 33 
B domain 78 
BAG domain 81 
BRCA1 C Terminus (BRCT) domain 30 
Bacterial DNA recombination protein, RuvA 33 
Bacterial DNA-binding protein 33 
Bacterial RNA polymerase, alpha chain 47 
Bacterial RNA polymerase, alpha chain C-terminal domain 31 
bacterial exopeptidases 20 
Bacterial extracellular solute-binding protein, family 1 34 
bacterial extracellular solute-binding proteins, family 3 43 
Bacterial extracellular solute-binding proteins, family 5 25 
bacterial lipase 84 
Bacterial luciferase 30 
Bacterial regulatory helix-turn-helix protein, lysR family 20 
Bacterial regulatory helix-turn-helix proteins, araC family, single 
structural repeat 

27 

Bacterial regulatory helix-turn-helix proteins, araC family, the two 
structural repeats 

46 

Bacterial regulatory proteins, luxR family 32 
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Bacterial transferase hexapeptide repeats 160 
Bacteriochlorophyll A protein 353 
Bacterioferritin 158 
Bacteriorhodopsin 226 
Beta-eliminating lyase 445 
beta-lactamase 261 
beta/gamma crystallins 174 
Biopterin-dependent aromatic amino acid hydroxylase 316 
Biotin carboxylase/Carbamoyl phosphate synthetase 240 
Biotin-requiring enzymes 83 
Bromodomain 120 
Bulb-type mannose-specific lectin 108 
C-5 cytosine-specific DNA methylase 325 
C-terminal domain of Threonine dehydratase 81 
C-terminal tandem repeated domains in type 4 procollagen 226 
C-type lectin 126 
C1q domain 127 
CAP-Gly domain 100 
CAT RNA binding domain 55 
CBS domain 53 
CIDE-N domain 104 
cadherin 104 
calcium-binding protein -- calmodulin-like 159 
calcium-binding protein -- parvalbumin-like 107 
Calpain family cysteine protease, catalytic domain (domain II) 337 
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Family Name Length 

Calponin homology domain 115 
Capsid protein (F protein) 421 
Carbamoyl-phosphate synthase L chain and 
Phosphoribosylglycinamide synthetase, N-terminal domain 

115 

carbohydrate binding module family 12 52 
carbohydrate binding module family 3 153 
Carbon-nitrogen hydrolase 286 
Carboxypeptidase activation peptide 92 
Caspase recruitment domain 96 
Caspase, interleukin-1 beta converting enzyme (ICE) homologues 243 
catalase 566 
CcmE 108 
Cdc48-like, domains 1 and 2 184 
Cellulose binding domain 152 
Cellulose binding domain family 2 98 
Cereal trypsin/alpha-amylase inhibitor family 114 
Chalcone and stilbene synthases 345 
Chaperonin 10 kD subunit 98 
Chitin binding domain 42 
Chitinase class I 242 
chorismate binding enzyme 481 
Chorismate mutase 218 
chromo (CHRomatin Organization MOdifier domain) 71 
ciliate pheromone 39 
Citrate synthase 394 
Class II Aldolase 214 
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Class II histocompatibility antigen, alpha chain 181 
Class II histocompatibility antigen, beta chain 192 
Clostridial binary toxin A 204 
Clostridial neurotoxin zinc protease 529 
Clostridium neurotoxins 438 
Clp amino terminal domain 137 
CoA binding domain 125 
CoA-dependent acetyltransferase 232 
CoA-ligase 389 
CoA-ligase C-terminal domain 152 
Cobalamin (vitamin B12)-binding domain 149 
Coenzyme A transferase 267 
Cohesin domain 140 
cold-shock DNA-binding domain 67 
Colicin immunity protein / pyocin immunity protein 85 
Colicin pore forming domain 194 
Common central domain of tyrosinase 279 
complement control protein module (SUSHI) (SCR) 59 
Copper amine oxidase 637 
Copper resistance protein CopC 102 
copper-containing nitrite reductase 334 
Cu/Zn superoxide dismutase 152 
Cucumovirus coat protein 166 
Cutinase 202 
Cyclic nucleotide-monophosphate binding domain 123 
Cyclin 252 
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Superfamily Length 

Hemoglobin alpha/beta 141 
Ig Kappa chain V-I region 108 
G-prot. Coupled receptors 348 
Cytochrome C 105 
Snake neurotoxin 74 
Calcium binding EF-hand 159 
Glutathione transferase 222 
Protein kinase, cAMP-dependent 351 
Ferredoxin 54 
Ribulose-bisphosphate carboxylase 139 
Ig Kappa chain C region 106 
Hemagglutinin 567 
Histocompatibility antigen 338 
Insulin 110 
Alpha-Crystallin chain A 173 
Phospholipase A2 148 
Glyceraldehyde-3-P-DH 335 
Transforming prot. (N-ras) 189 
Serine protease 246 
Glucagon precursor 180 
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Superfamily Length 

H+-transporting ATP synthase alpha chain precursor 553 
Hemagglutinin-neuraminidase 576 
Ribonuclease 124 
Interferon alpha-I-6 189 
Glutamate-ammonia ligase 373 
Azurin 129 
Fusion protein�Sendai virus 565 
Cytochrome P450 497 
Outer capsid protein VP8 280 
Gag polyprotein 512 
Keratin 471 
Nucleoprotein-influenza A 498 
Acidic ribosomal protein P2 115 
E6 protein papillomavirus 158 
Lysozyme 130 
N-Cadherin 906 
Exo-alpha-sialidase 454 
L2 protein papillomavirus 507 
Scorpion neurotoxin 64 
E7 protein papillomavirus 98 
H+-transporting ATP synthase lipid-binding 75 
L-Lactate dehydrogenase 333 
E2 protein papillomavirus 322 
Core antigen�hepatitis B 183 
Antithrombin-III 464 
Thymidine kinase 376 
Phycocyanin 162 
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Superfamily Length 

Protamine Y2 34 
Transforming prot. (myc) 439 
Matrix protein 348 
H+-transporting ATP synthase P6 226 
Alcohol dehydrogenase A 375 
Glycoprotein B 857 
Ionotropic acetylcholine receptor 457 
Non-structural protein NS2 121 
Annexin I 346 
Histone H1b 218 
Metallothionein 61 
Beta-Crystallin chain Bp 204 
Proteinase inhibitor 71 
Hepatic lectin H1 291 
E2 glycoprotein precursor 1447 
Alpha-2u-Globulin precursor 181 
Pepsin 388 
DNA-directed DNA polymerase 1462 
Prolactin 227 
Vitamin B12 trans. btuD 249 
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