
วัสดุอุปกรณ์แสะวิธีการ (Material and Methods)

วัสดุอุปกรณ์ (Materials)
Computer Hardware

- Pentium II 300
- Main memory: 64 MB
- Hard disk: 6.4 GB
- VGA Card: 8 MB

Computer Software 

Linux

เปินระบบปฎบัติการที่มีการเปิดเผย source code และเป็นของฬรี ทีมการ 
พัฒนาระบบให้เทียบเท่าระบบ UNIX มความสมบูรณ์ มโปรแกรมให้ใช้มากมาย เป็น 
ระบบที่มีความเสถียรและมีความคงตัวเป็นเวลาหลายทศวรรษ และเหมาะสำหรับงาน 
ด้านวิจัย เน่ึองจากมีโปรแกรมให้ใช้ครบทุกด้าน ท้ัง word processing, databases, 
presentation, spred sheets, และอ่ึน  ๆโดยโปรแกรมเหล่านี้มีทั้งที่เสียค่าใช้จ่ายและไม่ 
เสียค่าใช่จ่าย

SNNS (Stuttgart Neural Network Simulator)

เป็นโปรแกรมที่ใช้ในการจำลองลักษณะการทำงานของ neural network 
ประกอบไปด้วยสํวน kernel และ ส่วนแสดงผลทางจอภาพ (GUI) โดยท่ี SNNS น้ัน 
สามารถใช้งานได้บนระบบคอมพวเตอร์หลายๆ แบบ SNNS พัฒนาโดย The Institue 
for Parallel and Distributed High Performance System at Stattgart University 
(Andreas, et al., 1987)

โปรแกรม SNNS ประกอบด้วยส่วนหลักๆ ตังภาพข้างล่างนี้ โดยแบ่งออกเป็น 
simulator kernel, graphical user interface, batch simulator version snnsbat



32

program in high level network descnption language Nessus
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descrip tion  file  
(in te rm ed ia te
fo rm )

user de fined  
ac tiva tion  
functions

X-VVindows graphical \ user interface 
XGL'l
graph ica l ne tw o ik  
representation, 
ne tw ork  ed itor, 
s if iu tin tin n  น '; ! เท 'I

SNNS simulator kernel written in c

user defined
learn ing
procedures

. v |  in ternal 
ne tw ork

jo representation

รูปที่ 3.1 รูปแสดง องค์กอบของ SNNS (Andreas, é ta l., 1987.)

ส่วนประกอบเหล่านี้ใช้ในการสร้างระบบโครงข่ายประสาทของ SNNS โดยท่ี 
simulator kernel ทำหน้าที่ประมวลผลข้อมูล ส่งผ่านผลลัพธ์ที่ได้ นำเสนอในรูป 
graphic โดย graphical user interface ท่ีมซอ1ว่า xgui ในขณะเด้ยวกัน สามารถใช้ 
graphical user interface ในการสร้างประมวลผลและแสดงผลลัพธ์ของระบบโครงข่าย- 
ประสาทได้ และมีคำแนะนำการใช้งานให้กับผู้ใช้งานด้วย ส่วนนี้จืงเหมาะสำหรับผู้ใช้ 
งานเบองต้น ส่วน batch simulator version snnsbat ใช้สำหรับประมวลผลแบบ batch 
สามารถกำหนดเวลาสำหรับประมวลผลได้ ส่วน network compiler snns2c ใช้สำหรับ 
แป ล ค วาม ห ม ายข อ ง n e tw o rk  (ท ี่กษ าได ้จากค ู่ม อการใช ้ SNNS หรือที่ 
http://durandal.mass.ubordeaux2.fr/--corsini/SNNS Manual/nodel .html )

โป'รนกรม SNNS นี้ยังมีความสามารถหลายอย่างเช่น เราสามารถหยุดการ 
ทำงานได้ โดยนำผลลัพธ์นั้นไปใช้ประมวลผลได้อกในคร้งกัดไป โปรแกรม SNNS 
ทำงานได้บนหลายระบบปฎบ้ตการ ด้งตารางด้านล่าง

http://durandal.mass.ubordeaux2.fr/--corsini/SNNS_Manual/nodel_.html
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ชนดฃองเครืองคอมพิวเตอร์ (Machine type) ระบบปฎบ้ต ิการ (Operating System)

SUN Sparest. ELC.IPC SunOS 4.1.2,4.1.3,5.3,5.4
SUN Sparest. 2 SunOS 4.1.2
SUN Sparest. 5,10,20 SunOS 4.1.3,5.3,5.4
DECstation 3100,5000 Uitrix V4.2
DEC Alpha AXP 3000 OSF V2.1
IBM-PC 80486, Pentium family Linux
IBM RS 6000/320,3220H, 530H AIX V3.1, AIX V32.2
HP 9000/720,730 HP-UX 8.07
SGI Indigo 2 IRIX 4.0.5,5.3
ตารางท่ี 3.1 ตารางแสดงเครืองคอมพิวเดอร์ และระบบปฎิบ้ติการที่ใช้ SNNS 
(Andreas, é ta l., 1987)

โปรนกรม SNNS พัฒนามาจากโปรแกรมภาษา c  (ANSI-C) โดยท่ีส่วน 
simulator ได้ผ่านการทดสอบจากระบบปฎิบ้ตการดังตารางข้างต้นแล้ว ส่วน grapnical 
user interface ใ!นทดสอบผ่าน x-windows manager เช่น twm.tvtwm, olwm.fvwm 
บ'นมาตรฐาน X11R5 และ X11R6 ท้าไม่ลามารถใช้ graphical user interface ได้ 
สามารถทำงานนบบดัวอักษร (text mode) แทนได้

Visual C++ เป็นเคร่ึองมอท่ี1ใช้ในการสร้าง โปรแกรม 32 บท สำหรับระบบปฎํบัติการ 
Windows 95 และ Windows NT ฃงม่รูปแบบการติดต่อกับผู้ใช้หรือ user 
interface ที่ง่ายและสะดวก นอกจากนยังสามารถใช้ในการโปรแกรมได้ 
หลายๆชนดไม่ว่าจะเป็นโปรแกรมท่ัวไป โปรแกรมจัดการฐานข้อมูล หรือ 
โปรแกรมสร้างระบบเครือข่ายเป็นต้น

Protein Database ข้อมูลของลำดับของโปรตินได้มาจาก NCBI และ PBD
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URL=> http://www.ncbi.nlm.nih.gov/
URL=> http://www.rcsb.org/pdb/

Methods

ในการสร้างแผนภูมิ 2 มิติจะใช้รูปแบบของ 2-D a-Helical pattern (Schiffer 
and Edm unson,1967.) ซึ่งประสบความสำเร็จในการทำนายโครงสร้างทุติยภูมิ ( 
secondary structure ) ของโปรตีน ( W oodcock, Protein Engineering. 1 1992.) แล้ว 
มีการรวมกรดอะมิโนเป็น cluster โดยใช้สมบ้ติทางเคมีของกรดอะมิโนแต่ละตัวเป็นตัว 
จำแนก จากนั้นก็จะใช้โครงข่ายประสาทเทียมเป็นตัวช่วยในการทดสอบความเหมีอน 
หรือต่างกันของแผ14ภูมิเล็กๆ ท่ีลร้างข้ึน

ตังน้ันในงานวิจัยครงนี้จะแบ่งงานออกเป็น 2 ส่วนคือ
1. สร้างแแผนภูมิ 2 มิติของกรดอะมิโน
2. สร้างโครงข่ายประสาทเทียม

สรางแแผนภูมิ 2 มิติของกรดอะมิโบ

แบ่งเป็นข้ึนตอนตังน้ี
1. การสร้างแผนภูมิโดยการเปลี่ยนสำตับของกรดอะมิโน ให้อยู่ในรูปของ 2-D a-helical 
pattern โดย
1.1 นำลำตับของกรดอะมิโน มาพันเป็นรูปบันไดเวิยนเรืยบ (helix smoothed) รอบทรง 
กระบอก โดยแต่ละรอบจะประกอบด้วย 3.6 อะมิโน (Henrissat et al.11988.)
ตังน้ัน กรดุอะมิโนตัวแรกท่ีจะกลับมาท่ีตำแหน่งเติม จะเป็นกรดอะมิโนตัวท่ี 19 น้ันคือจะ 
ประกอบด้วยกรดอะมิโน จำนวน 18 อะมิโนต่อคาบ(period) หรือ 5 รอบ ต่อคาบนั่นเอง

http://www.ncbi.nlm.nih.gov/
http://www.rcsb.org/pdb/
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รูปที 3.2 รูปแสดงอ้ลฟาฮึลิกทีมีขนาดกรดอะมิโน 3.6 ตัวต่อรอบ (Cox., 
Lenhinger. and Nelson., 1993.)

1.2 ตัดและคลี่ทรงกระบอกออกเป็นแผ่น (ช)
1.3 นำรูปท่ีได้จากข้อ 2. สองรูปผาต่อกัน (c)
ดังรูป 3.3

T โ' 1 เ-
0246 f  3  1 S i t e *

รูปที 3.3 รูปแสดงการสราง 2-D a-Helical pattern (Bissery V., Gadorriaud c., 
Henrissat B., Lemesie L, Morgat V. and Mornon. JP. 1990.)

X  1 ร , b 1 ไ 21 3
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ขั้นตอนวิธึการ(Algorithm)

จะทำการเปล่ียนลำดับของกรดอะมโนให้อยู่ในรูปของ2-D a-Helical pattern 

น้ันคือเปล่ียนจาก ข้อมูลท่ึเป็นลำดับให้กลายเป็นคู่ลำดับ

น่ันคือจาก i => (i 1 เอ[ i ]) เช่น 1 =ะ> (1,1 D[1])

1

2

3

4

5

6

7

8

9

10 

11

เอ [น  = ( I X NT ) mod NR

เม่ือ NT แทน จำนวนรอบใน 1 period

NR แทน จำนวนกรดอะมิโนใน 1 period 

i แทน ลำดับของกรดอะมิโนดัวท I เม่ือ I = 0,1,2,3... 

จะได้ดังรูป (NT = 3 , NR = 11 )

1 11 

A B C D E F G H I J K

I I I I  I I  I I I I I

A

E

โดยในโครงการนจะใช้ NT = 5 และ NR = 18



2. การรวม cluster

จากการลังเกตแผนภูมิ 2 มิติของกรดอะมิโนพบว่า กรดอะมิโนซนด 

hydrophobic มักจะร่วมอยู่กันเปินกลุ่ม ช่ึงมิลักษณะคล้ายกับการจัดเรียงตัวของโปรตีน 

ในธรรมชาตินนคือ โปรตีนจะพยายามรักษาโครงสร้าง 3 มิติเอาไว้เพ่ือท่ีจะทำให้สามารถ 

ทำหน้าท่ีนนๆได้ และโปรตีนส่วนใหญ่จะอยู่ในน้ํา จึงพบว่าโปรตีนจะพยายามรักษาโครง 

สร้าง 3 มิติ โดยน้ําส่วนท่ีเป็น hydrophobic ไว้ด้านใน และนำส่วนท่ีเป็น hydrophilic ไว้ 

ด้านนอก ตังรูป 3.4

ร ูปท ี ่  3.4 ร ูป แ ส ด ง โ ค ร ง ส ร ้า ง ข อ ง โ ป ร ต ึน ท ี ่พ ร า อ า ม น ำ ส ่ว น ท ี ่ เ ป ็น  

hydrophobic!ว ่ด านใน แ ส ะน ำ ส ่ว น ท ี ่ เป ็น  hydrophilic® อ ก ม า ด ้า น น อ ก

(Bissery V., Gadorriaud c., Henrissat B., Lemesie L, Morgat V. and 

Momon. JP. 1990.)

หมาอเหต ุ  ส ่วน ท่ีไม ่ชอบน ํ้าค ีอส ่วน  ที ่เป ็นจ ุด วงกลมสืดำ ส ่วน ท่ีชอบนำคือส ่วนที ่เป ็นร ูป

ลามเหลยม
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และจะพบว่าในโปรตีนทีฮอมอโลกัสกันจะมลักษณะของกลุ่มของกรดอะมิโนท 

เป็นพวก hydrophobic (ต่อไปจะเรียกว่า cluster^ล้าย'ๆกันดังนินในการพิจารณา 

ความคล้ายกันของแผนภูมิ 2 มิติของกรดอะมิโน จะพิจารณาจากกลุ่มของ cluster ก่อน 

เป็นอันดับแรก แล้วจากน้ันค่อยพิจารณากรดอะมิโนรอบข้าง cluster

จากการศึกษาพบว่ามีการให้มาตรค่าของ hydrophobicity ไว้ด้วยกันทังหมด 40 

มาตรด้วยกัน (Cornett J.L., 1987) ในที,น่ีเลอกมาตราของ G Von Heijne และ c 

Blomberg (1971) ลาเหตุเลือกมาตราของ G Von Heijne และ c  Blomberg เพราะว่า 

คำนวณค่า hydrophobicity โดยพิจารณาจากการกระจายตัวของกรดอะมิโนในดัวทำ 

ละลายท่ีต่างกันแล้วคำนวณค่า hydrophobicity ลัมพัทธ์เทียบกับ glycine จาก 

surface area ของอะมิโนแต่ละตัว และพบว่าลำดับ hydrophobicity ของกรดอะมิโนท่ี 

มาตราน ก็ตรงกับมาตราใหม่ๆท่ีคำนวณออกมาภายหลังช่ีงมีค่าดังตาราง 3.2

ชนิดของอะมิ'โน hydrophobicity ชนิดของอะมิโน hidorphobicity

Arginine -11.2 Threonine 0.4

Glutamine -9.9 Histidine 0.5

Aspartic Acid -7.4 Alanine 0.5

Lysine -4.2 Methionine 1.3

Proline -3.3 Valine 1.5

Cysteine -2.8 Leucine 1.8

Serine -0.3 Tyrosine 2.3

Glutamic acid -0.3 Phenylalanine 2.5

Asparagine -0.2 Isoleucine 2.5

Glycine 0 Tryptophan 3.4

ตารางท่ี 3.2 ตารางแสดงค่า hydrophobicity กัมพัทธ์เทีอบกับ glycine (Creighton 
T.E., 1984.)
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และได้พ ิจารณาสมปติทางเคมีอืนๅ ไม่ว ่าจะเป ็น ความเป็นกรด เบส ค่าความ- 

หนาแน่นประจุ ลักษณะ'ที่พบ,ใน'โครงสร้างสามมิติ โครงการนี้จึงกรดอะมิโนออกเป็น 7 

กลุ่ม และม่การกำหนดสีประจำกลุ่มเพี่อ'ช่วย'ในการ'พิจารณาความคล้ายของแผนภูมิ 2 

มติ ดังนี้

กลุ่มที่ ล ักษณะ กรดอะมิโน สี

1 Hydrophobic พ , I 1 F ,Y 1 L, V, M เขียว

2 Acidic / Neutral อ 1 E/N.Q แดง / ม่วง

3 Basic R,K,H นํ้าเงิน

4 Disulfide bonds c Cyan

5 Always Loop ร,T เหสือง

6 Breaker G,P เทา

7 Small Hydrophobic A เขียวอ่อน

ตารางท่ี 3.3 ตารางแสดงการแบ่งกลุ่มชองกรดอะมิโบใบการรวม cluster

โดยในกลุ่มของพวกมีสมใ]ติเป็น Hydrophobic ก็มีการกำหนดความเข้มสื ตาม 

ค่า hydrophobicityนต่ละตัวด้วยเพือ แสดงลักษณะของ cluster

จากสมมติฐานท่ี,ต้ังไว้ข้างต้นว่า แผใ4ภูมิ 2 มิติของกรดอะมิโนท่ีสร้างข้ีนเป็น 

เคร่ึองมีอท่ีช่วยในการทดสอบฮอมอโลยของโปรตีนโดนหลักการท่ีว่าโปรตีนท่ีฮอมอโลกัส 

กันจะให้แผนภูมิ 2 มิติของกรดอะมิโนท่ีคล้ายกันหรอเหมีอนกัน และสามารถแก้ปัญหา 

ในเร่ึองของ'ช่อง,ว่างและรequence identity ของลำดับท่ีนำมาเปรียบเท่ียบมีค่าต่ําได้ จะ 

ทำการทดสอบโดยนำลำดับของกรดอะมิโนท่ีมาจากโปตีนท่ีฮอมอโลยกันจำนวน 30 คู่ 

ดังตารางท่ี, 4.1 ท่ีมี sequence identity ต่างๆกันต้ังแต่ 35%-98% มาสร้างแผใ4ภูมิ 2 

มิติของกรดอะมิโน แล้วพิจารณาแผนภูมิ 2 มิติของกรดอะมิโนท่ีสร้างข้ินว่ามีลักษณะ 

อย่างไร
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การสร้างโครงข่ายประ;สาทเทียม

จากแผนภูมิสองมิติท่ีสร้างขึน พบว่ามีความยากลำบากในการพิจารณาความ 

เหมือนหรือคล้ายกันของแผนภูมิท่ีสร้างขืนเน่ืองจากผู้ใช้จะต้องมืประสบการณ์และความ 

ชำนาญสูง ดังนันในโครงงานนีจึงได้ทำการทดลองนำโครงข่ายประสาทเทียมมาช่วยใน 

การพิจารณาความเหมือนหรือคล้ายกันของแผนภูมิ 2 มิติ

การพิจารณาความเหมือนหรือคลายกัน'ของแผนเภูมิ 2 มิติของกรดอะมิโนจะ 

พิจารณา แผใ4ภูมิ 2 มิติท่ีเกิดจากลำดับของกรดอะมิโนจำนวน 18 ตัวสาเหตุท่ีเลีอกรูป 

แบบท่ีเกิดจากลำดับของกรดอะมิโนจำนวน 18 ดัวเพราะการสร้าง แผนภูมิ 2 มิติเกิด 

จากการเอาลำดั บของกรดอะมิโนมาพันเป็นเกลียวท่ีมืขนาด 18 อะมิ'โนต่อคาบ และ 

สะดวกในการพิจารณาเลีอกดัดมาจากโปรตีนต้นแบบ

การพิจารณาความคล้ายกันหรือเหมือนกันของกรดอะมิโนจะทำโดย จำแนก แผน 

ภูมิ 2 มิติท่ีเกิดจากลำดับของกรดอะมิโนจำนวน 18 ตัว ออกเป็น pattern โดยแผนภูมิ 2 

มิติที'เกิดจากลำด ั บของกรดอะมิโนจำนวน 18 ดัวท่ีเหมือนกันหรือคล้ายกันก็จะอยู่ใน 

pattern เดียวกัน จากน้ันเราจะทำการ train neural network ให้สามารถจำแนกแผนภูมิ 

2 มิติท่ีเกิดจากลำดั บของกรดอะมิโนจำนวน 18 ดัวท่ีให้ว่าควรอยู่ว่าอยู่ใน pattern ไหน 

ถ้าแผนภูมิ 2 มิติท่ีเกิดจากลำดั บของกรดอะมิโนจำนวน 18 ดัวท่ีผ่านการจำแนกโดย 

neural network แล้วปรากฏว่าอยู่ใน pattern เดียวกันก็แสดงว่าแผนภูมิ 2 มิติท่ีเกิดจาก 

ลำดั บของกรดอะมิโนจำนวน 18 ตัวน้ันเหมือนหรือคล้ายกัน
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input

คือแผนภูมิ 2 มิตท่ีเกิดจากลำดับของกรดอะมิโนจำนวน 18 ตัว 

เน่ึ,อง'จากแผนภูมี 2 มีตฃองกรดอะมีโนนละลำดับของกรดอะมีโนมีความสัมพ้นฐ์ 

กัน จึงเลือกใช้ลำดับของกรดอะโนเพราะว่าสะดวกในการแปลงเป็นข้อมูลนบบทๆภาค 

(binary data)

โดยกำหนดให้กรดอะมีโนนต่ละชนดนปลงเป็นข้อมูลแบบทวิภาคได้ดังน้ี

ชนดของอะมี,โน ข้อมูลแบบทวิภาค ซนดของอะมีโน ข้อมูลแบบทวิภาค

Arginine 00000 Threonine 01010

Glutamine 00001 Histidine 01011

Aspartic Acid 00010 Alanine 01100

Lysine 00011 Methionine 01101

Proline 00100 Valine 01110

Cysteine 00101 Leucine 01111

Serine 00110 Tyrosine 10000

Glutamic acid 00111 Phenylalanine 10001

Asparagine 01000 Isoleucine 10010

Glycine 01001 Tryptophan 10011

ตารางทึ๋ 3.4 ตารางแลคงการกำหนดค่าในขอมูลแบบทวิภาคให้กบกรดอะมีโบ 
แต่ละตํว

output

ค ือ  ช น ด ข อ งร ูป แ บ บ (ใน ท ี่น ี่ก ำห น ด ช น ๊ด เป ็น ล ำด ับ ค ือ  ชนดท ี่ 0, ช น ดท ี่ 1, ช นดท ี่ 

2,... ) โด ย จ ะ เก ็บ อ ย ู่ใน ร ูป ข อ งข ้อ ม ูล ท ว ิภ า ค ท ี่ม ีข น าด  10 บท  

เช่น ร ูป แ บ บ ซ น ด ท ี่ 1 ก ็จ ะ เก ็บ ใน ร ูป  1000000000

ร ูป  แบบช น ดท ี่ 5 ก ็จ ะ เก ็บ ใน ร ูป  1010000000



ตัวอย่าง input file
SNNS pattern definition file V3.2 

generated atWed Sep 1 15:58:23 1999

No. of patterns : 135 

No. of input units : 90 

No. of output units : 10

0011001010011000101010001
0100001000100010001100100
0100101100000101001101010
100010101001111
0000000000

0010001001011000001010011 
0101010001010100111110011 
0110001110010100100100000 
01 00 1 0001 000 1 1 0 
1000000000

0011000110000110010001110 
0011010001010001001100111 
0101000001100010001000011 
001 0000 1 1 0001 1 1 
0100000000

0011100010010000011010001
0011001110000001000001111
0010000<10010100011000100
011100101001001
0110000100
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การสร้าง โครงข่ายประสาทเทียม

โดยปรกตนล้วการสร้างโครงข่ายประสาทเทียมข้ึนมามีความจำเป็นท่ีจะต้อง 

สร้างหลายๆโครงข่ายโดยแต่ล ะโครงข่ายจะมีจำนวน hidden layer ต่างๆกัน เน่ืองจาก 

ไม่สามารถบอกได้ว่าจำนวน hidden layer ท่ีเหมาะลมกับโครงข่ายประสาทเทียม น้ัน  ๆ

เป็นเท่าไร จีงมีความจำเป็นต้องสร้างโครงข่ายประสาทเทียม หลายๆตัว'ซ่ึงมี hidden 

layer ท่ีต่างๆกัน แล้วดูว่าตัวไห'นมีเปอร์เซ็นต์ความถูกต้องสูงสุด ตัวน้ันก็จะเป็น โครง 

ข่ายประส่าทเทียม ท่ีมี hidden layer เหมาะสมกับงานน้ันท่ีสุด

ในงานํวิจัยน้ีได้,ทำการสร้าง โครงข่ายประสาทเทียมจำนวน 5 โครงข่ายบซึงมี 

จำนวน hidden layer 30, 40, 50, 60 และ 70 

จากน้ันทำการทดสอบกับ test set 2 ชุด 

ชุดที, 1 มาจาก Training set 100 %

ชุดที' 2 ไม่เคยฝานการ Train มาก่อน 100 %

Training set and Test set

Training set and Test set ทีนำมาสร้าง neural network ทัง 5 ตัวทีกล้าวไว้ข้าง

ต้นมาจากการตัดโปรต้นต้นแบบ 5 กลุ่ม (ภาคผนวกท่ี 1) ออกเป็นรูปแบบชนิดต่างๆ

โปรต้นน้ัง 5 กลุ่มน้ันได้แก่

1. Myoglobin

2. Fibronectin

3. TBP

4. Transmembran

5. Those phosphate Isomerase

จำนวน 17 ตัว 

จำนวน 14 ตัว 

จำนวน 13 ตัว 

จำนวน 13 ตัว 

จำนวน 14 ตัว

ในการตัดโปรต้นออกเป็นรูปแบบจะตัดเฉพาะบร์เวณท่ีมี cluster เท่าน้ัน เพราะ

ในการเปรยบเทียบความเหมีอนหร์อคล้ายกันของ แผนภูม 2 มีต้ของกรดอะมโนเราจะ 

พจารณาจาก cluster เป็นอันตับแรก จากน้ันจํงพจารณาสมบ้ตของกรดอะมโนท่ีอยู่รอบ

ข้าง cluster
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จ า ก โ ป ร ต ี น ท ั ้ ง  5  ก ล ุ ่ ม  เ ร า ส า ม า ร ถ ต ั ด อ อ ก ม า เ ป ็ น ร ู ป แ บ บ ไ ด ้  2 6 2  ร ู ป แ บ บ  ซ ึ ่ ง  

พ ิ จ า ร ณ า แ ล ้ ว พ บ ว ่ า เ ป ็ น ร ู ป แ บ บ ท ี ่ แ ต ก ต ่ า ง ก ั น เ พ ี ย ง  1 3 5  ช น ิ ด  เ พ ร า ะ บ า ง ร ู ป แ บ บ ท ี ่ ต ั ด อ อ ก  

ม า น ั น ม ี ล ั ก ษ ณ ะ ค ล ้ า ย ก ั น ห ร ื อ  เ ห ม ื อ น ก ั น  จ ึ ง ล ั ด ใ ห ้ เ ป ็ น ช น ิ ด เ ด ี ย ว ก ั น

OTCKWLAYEPWAI CTG DYCKWI AYEPWLI CT G

รูปที่ 3.5 รูปแสดงรูปแบบของแผนภูมิ 2 มิติของกรดอะมิโนที่เกิดจากลำด้บของ 
กรดอะมิโบขนาด 18 ที่เป็นชนิดเดียวกิน

I  ADNVKDV-S KW L A YEP V AQEVHEKLRGVLKSNVSD

รูปที่ 3.6 รูปแสดงรูปแบบของแผนภูมิ 2 มิติของกรดอะมิโนที่เกิดจากลำติบของ 
กรดอะมิโนขนาด 18 ต่างชนิดกิน
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จึงได้ทำการนบ่ง รูปแบบท่ีได้เปิน

1. Training set 212 รูปนบบ(135ชนด) 

2 Test set ในชุดท่ี 2 จำนวน 50 รูปแบบ

ฟ อ ร เ‘รีนต์ความถูกต้อง

สามารถคำนวณได้จะสูตร

เปอf เซ็นต'’ความถูกต้อง =
จำนวนโปรตีนท่ีทำนายชนิดได้ถกต้อง

ไ -  x 1000/0จำนวนเปรตันท เซทดสอบทงหมด
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Network

ตัวอย่าง network file ทีใช้ hidden 30 neuron(s)
SNNS network definition file V1.4-3D

generated at Wed Sep 22 01:02:27 1999

network name : train30

source files :

no. of units : 130

no. of connections : 3000

no. of unit types : 0

no. of site types : 0

learning function : Std_Backpropagation 

update function : TopologicaLOrder 

unit default section :

act I bias I St I subnet I layer I actfunc I out func

0 .0 0 0 0 0  I 0.000001 h I 0 I 1 

1 1 1 1

1 Act_Logistic J 

1 1

[ Outjdentity

1 I I  1 

unit definition section : 

no. 1 type Name 1 unit Name 1 act 

1 1 1

1 1

1 bias 1 st 

1 1

I position I actfunc I out func I sites

1 1 1 

1 1 1 1 0.00000 

2 1 1 1 0.00000

1 1 

1 0.10311 I i 

I -0.57433 I i

I------------------ 1------------1-------------1---------

10,1,17136 I I I 

I 0. 2,17136 I I I

130| I I 0.00000 

1__________ 1__________ 1_________

I 0.77494 I 0 120,10,171361 I I

1 1 —1 1 1 1 1 1 1  

connection definition section ะ 

target! site 1 sourcerweight

1---------1_________________________________________________________________________

91 I I 90:-0.28176, 89:-0.00377, 88:-0 .72144, 87:-0.33136. 86 :0 .7 9 7 9 4 , 85:-0.68870, 84:-0.14213.

83:-0 .23370,82:-0 .11929, 81:-0 .68651, 80:-0.83752, 79:-0.79634, 78 :0 .9 7 3 7 5 . 77 :0 .7 2 6 2 3 ,

'  76 :-0 .10891 , 75:-0.86160.

130 I 1120:-0.06222, 119: 0.69760, 118 :-0 .11232, 117 :0 .79670 , 116: 0.08628, 1 15:-0.02820, 114: 0.30983, 

113: 0.11079, 112: 0.20106, 111:-0.66918, 110:-0.48789, 109: 0.46247, 108: 0 .75637, 107.-0.00536, 

106:-0.57289, 105: 0 .8 5 5 4 4 .104:-0.17328, 103: 0.57342, 102:-0.78603, 101: 0.01221, 100:-0.86883, 

99 :0 .4 7 8 6 9 , 98:-0.91968, 97: 0 .79176.96:-0 .93682. 9 5 :0 .2 8 5 0 0 , 94-.-0.04800, 93-.-0.40099, 

92 :0 .5 6 2 0 2 , 9 1 :0 .95544
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