
อภิปรายผลการทดลอง

แรงจ ูงใจและประโอชนในการภ ิกษา

จากการขยายตัวของฐานข้อมูลลำตับของกรดอะมิโนที่ได้จากการอ่านรหัสพันธุ- 

กรรม ทำให้การศึกษาโปรตีนจากลำตับของกรดอะมิโนได้ขยายตัว อย่างรวดเร็ว

วิธีการทดสอบโปรตีน 2 ชนิดว่าฮอมอโลกัสตันหรอไม่ โดยพิจารณาจากลำตับ 

ของกรดอะมิโนมีหลายวิธี เซ่น maximum matching (Needlemann, 1969), Basic 

Local Alignment Search Tool (BLAST) (Samuel Karlin and Steven 

Altschul, 1990-1993) hidden Markov models (Kevin et a l ,1999) เป็นด้น วิธีทีนิยม 

และไข้ตันมากศึอการทดสอบความคล้ายตันของลำตับของกรดอะมโน แต่ปัญหาที่พบ 

คือ ไม่สามารถทดสอบตับโปรตีนทีม sequence identity ต่ําๅ หรือ โปรตีนท่ีม่ซ่องว่าง 

(gap) ขนาดใหญ่ หรือ จำนวง4มาก'ได้

งานวิจัยนีไ้ด ้เปล่ียนลำตับของกรดอะมิโนให้อยู่ในรูปของแผนภูมิ 2 มิติเพี่อ 

ทดสอบฮอมอโลยีของโปรตีน โดยมีสมมติฐานว่า โปรตีนที่ฮอมอโลตัสตันจะให้แผนภูมิ 2 

มิติของอะมิโนที่คล้ายตัน และวิธีการนี้จะลดปัญหาในเรื่องของการที่ลำตับของกรดอะม- 

โนมีที่นำมาทดสอบมี sequence identity ตำ หรือ ซ่องว่างได้ และได้สร้างโครงข่าย- 

ประสาทเทียมขึ้นช่วยในการทดสอบความเหมีอนตันของรูปแบบของแผง4ภูมิ 2 มิติของ 

กรดอะมิโนจันๆ

อภ ิปรายผลการทดลอง

งานวิจัยขึ้นนี้ประกอบด้วย 2 ส่วนคือ 

1. แผนภ ูมโครงลร ้าง 2 ม ิต ิ

จากลำตับของกรดอะมิโนที่มาจากโปรตีนจำนวน 30 คู่ชงฮอมอโลตัสตัน และมี 

sequence identity ต่างๆ ตัน พบว่าโปรตีนที่ฮอมอโลยตันจะให้แผนภูมิ 2 มิติมีลักษณะ 

เหมีอนตัน หรือคล้ายตัน โดยเฉพาะอย่างยงบรืเวณที่กรดอะมิโนชนิด hydrophobic มี 

การรวมกลุ่มเป็น cluster พบว่าลักษณะของ cluster จะคล้ายๆ ตัน
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วิธีการนแก้ปัญหา'ในเรื่องลำดับของกรดอะมิโนที่นำมาทดสอบมี sequence 

identity ตำ หรือ ช่องว่าง ได้เนืองจากการพิจารณาความเหมีอนหรือคล้ายกันข•องแผน 

ภูมิ 2 มิตินน'จะดู'จากลักษณะ cluster ของกรดอะมิโนที่มีสมบัติเป็น hydrophobic เป็น 

อันดับแรก แล้วจึงพิจารณากรดอะมิโนรอบข้าง cluster ว่ามีสมบัติเป็นอย่างไร ดังน้ัน 

การทโปรตีนมี sequence identity ตํ่าก็ไม'มีผลในการพิจารณาความคล้ายหรือเหมีอน 

ของแผนภูมิ 2 มิติ เนื่องจากไม่ได้พิจารณาความเหมีอนกันของกรดอะมิโนในลำดับโดย 

ตรง และถ้าโปรตีนที่นำมาทดสอบมี ช่องว่าง ก็จะพบว่าลักษณะของ cluster ของกรดอะ 

มิโนที่มีสมบัติเป็น hydrophobic ก็ยังคงมีลักษณะที่เหมีอนกันหรือคล้ายกัน แต่อาจจะมี 

การเลื่อนตำแหน่งของ cluster หรือเปลื่ยนรูปร่างไปบ้างตามขนาดของช่องว่าง และ 

บริเวณเกิดช่องว่างน้ันเอง

ในการพิจารณาออมอโลยีของโปรตีนโดยใช้แผนภูมิ 2 มิติ'ของกรดอะมิโนเพียง 

อย่างเดียวนั้นพบว่าบางครั้งไม่เพิยงพอที่จะบอกว่า โปรตีนทง 2 ซนํดนั้นออมอโลกัสกัน 

หรือไม่ เนื่องจากพบว่ามี โปรตีน บางชนํดไม่เป็นออมอโลกัสโปรตีนแต่แผนภูมิ 2 มิติของ 

กรดอะมิโนที่ได้มีลักษณะเหมีอนกันเช่นโปรตีนที่พฒนามาเพี่อจะทำหน้าที่เดียวกัน แต่ 

มาจากต้นกำเน้ดที่ต่างกัน เป็นต้น ดังนั้นจึงต้องมีการพิจารณาลำดับทางวิวัฒนาการ 

ควบคู'กันไปด้วย เพี่อเพี่มความถูกต้องยงขึ้น

และข้อจำกัดที่สำคัญอย่างหน่ืงของการใช้แผนภูมิ 2 มิติของกรดอะมิโนคือ บาง 

ครั้งการพิจารณาความเหมีอนหรือคล้ายกันของแผนภูมิ 2 มิติกรดอะมิโนนั้นเป็นเรื่อง 

ยาก ต้องใช้ความชำนาญในการพิจารณาเนื่องจากการพิจารณาความเหมีอนหรือคล้าย 

กันนั้นไม่ได้พิจารณาเพิยงแต่ลักษณะเท่านั้น บางครั้งต้องพิจารณาสมบัติของกรดอะม- 

โนด้วย

2. โครงข่าอประ*าทเท ่ธม

จากโครงข่ายประสาทเท่ยมที่สร้างขึ้นพบว่า เม่ือเพิ1ม'จำนวน hidden layer มาก 

ขึ้นผลการจำแนกรูปแบนของแผนภูมิ 2 มิติที่เกิดจากลำดับของกรดอะมิโนจำนวน 18 

ตัวให้เปอร์เซ็นต์ความถูกต้องมากขึ้น โดยจำนวน hidden layers ที่เหมาะสมกับ test
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set ชุดน้ัคือ 60 และ 70 สาเหตุที่ทำให้เปอร์เซ็นต์ความถูกต้องมีค่าสูงเนื่องมาจาก test 

set มีขนาดเล็ก และไม่ต่างจาก Training set มากนัก

แต่โครงข่ายประสาทเทียมนั้มีประสิทธิภาพไม่มากนักในการนำไปใช้งานจริง 

เนืองจากโครงข่ายประสาทเทียมนืผ่านการสอน(Train^ากข้อมูลจำนวนไม,มากและ 

หลากหลายรูปแบบ ดังนันจึงควรมีการเพม training set เพื่อเป็นการเพิ่มประสิทธิภาพ 

ให้กับ โครงข่ายประสาทเทียม ให้สามารถนำไปใช้งานไต้จริง 

ป ัญ หาในการทคลอง

1. ปัญหาท่ีเกดจากการแบ่งกลุ่มของกรดอะมีโนเพื่อใช้ในการสร้าง แผนภูมิ 2 มิติ เน่ือง 

จากมีมาตรามาก ถึง 40 มาตราที่ใช้ในการบอกค่า hydrophobicity ของกรดอะมิโน

แต่ละตัว

2. ปัญหาในการเสือก training set และ test set เนื่องจากจำนวนของลำดับของกรด 

อะมิโนมีมากมาย จึงมีความยากลำบากในการเสือก ลำดับของกรดอะมิโนมาเป็น 

training set และ test set

แนวทางงาบว ิจ ัยใบอนาคต

1. ทำการเพิ่มจำนวน training set เพื่อเพิ่มประสิทธิภาพในการทดสอบความคล้ายกัน 

ของรูปแบบล้นๆ

2. มีการทดสอบหาจำนวนของกรดอะมิโนในแต่ละรูปแบบล้น ที่เหมาะสม

3. นำโครงข่ายประสาทเทียมที่ไต้ ไปช่วยในการทดสอบการมีต้นกำเนืดเดียวกันของ 

โปรตีนที่มีขนาดใหญ่ (ประกอบด้วยกรดอะมิโนจำนวนมาก)โดยใช้วิธี Gocal 

Alignment

4. ขยายทารทดสอบแบบคู, (pair) ให้ไปลํ การทดสอบแบบ multiple alignment)

5. ทำการแบ่งกลุ่มของกรดอะมิโนก่อนที่จะนำไป train โครงข่ายประสาทเทียม จากนั้น 

ให้ใช้กลุ่มแทนการเปลี่ยนกรดอะมิโนเป็นข้อมูลเช้งทวิภาคของกรดอะมิโนทั้ง 20 ตัว 

กํจะทำลดความซับช้อนของ input ไต้
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