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บทนํา 

 
ชีวสารสนเทศศาสตร (Bioinformatics) เปนศาสตรแขนงใหมซ่ึงมีความเก่ียวของกับการนํา

ความรูดานเทคโนโลยีสารสนเทศมาใชในการศึกษา และใชเพื่อการจัดการกับขอมูลจํานวนมากที่
ไดจากการวจิยัดานวิทยาศาสตรชีวภาพ (Biological Science) ทําใหกอใหเกิดองคความรูใหมๆ   
โดยเฉพาะอยางยิ่งตองานวิจยัทางดานวิทยาศาสตรชีวภาพ และงานทางดานวิทยาศาสตรการแพทย 
ซ่ึงในปจจุบันขอมูลของยีนและโปรตีนมีจํานวนมากข้ึนอยางรวดเร็ว ดังนั้นชีวสารสนเทศศาสตรจึง
แขนงวิชาท่ีกําลังมีบทบาทตอวงการวิทยาศาสตร และเปนเคร่ืองมือสําคัญในงานวจิยัยุคหลังจีโนม 
(Post-genomic era)   อาจกลาวไดวาแขนงวิชาชีวสารสนเทศศาสตร ถือกําเนิดข้ึนจากความจําเปนท่ี
นักวิทยาศาสตรตองจัดใหมีระบบบริหารจดัการขอมูลจํานวนมหาศาล ท่ีเปนผลจากโครงการจีโนม
ของส่ิงมีชีวิตตาง ๆ   ความรูความเขาใจและการประยุกตใชชีวสารสนเทศในงานวิจยัจะชวยให
นักวจิัยสามารถสืบคนขอมูลยีนและโปรตีน  ศึกษาความสัมพันธของการทํางานของยีนท้ังระบบ 
(Genome wide)  เขาใจกลไกการควบคุมการแสดงออกของยีน  รวมท้ังความสัมพันธระหวาง
โครงสรางและหนาท่ีของโปรตีน 
 
1.1 หลักการ ทฤษฎี เหตุผล และ สมมุติฐาน 

การพัฒนาเทคโนโลยีดานจีโนม เปนเทคโนโลยีท่ีเกีย่วของโดยตรงกับสารพันธุกรรม ซ่ึงมี
หนาท่ีควบคุมลักษณะตางๆ ของส่ิงมีชีวิตทุกชนิด  ดงันั้น การที่สามารถระบุตําแหนงและหนาท่ี
ของยีนไดจะชวยใหเราเขาใจส่ิงมีชีวิตนั้นๆ มากยิ่งข้ึนซ่ึงกอใหเกิดประโยชนมากมายมหาศาลเชน 
การนําเทคโนโลยีชีวสารสนเทศ มารวมกบังานวิจยัวทิยาศาสตรชีวภาพและวิทยาศาสตรการแพทย
จะชวยใหสามารถวิเคราะหขอมูลจีโนมท่ีมีจํานวนมากข้ึน  ชีวสารสนเทศจะชวยใหสามารถศึกษา
ความสัมพันธระหวางโครงสราง และหนาท่ีของโปรตีนในภาพรวมระดับเซลล ตลอดจนเปดประตู
สูการคนหายาใหมๆ  ดวยกระบวนทัศนใหมท่ีมีประสิทธิภาพในยุคหลังจีโนม หรือมิฉะนั้นอยาง
นอยกจ็ะสามารถใชยีนนั้นผลิตโปรตีนท่ีใชในการรักษาโรคไดหลายชนิด เชน โรคมะเร็ง บาดแผล
เร้ือรังท่ีรักษาไมหาย เปนตน  

ในประเทศไทย เทคโนโลยชีีวภาพไดเขามามีบทบาทในการพัฒนาเศรษฐกิจและสังคมของ
ประเทศในทุกดานรวมท้ังดานการเกษตร โดยเฉพาะอยางยิ่งขาว ซ่ึงเปนธัญญาหารของคนไทยและ
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ชาวโลกกวา 4,000 ลานคน ขาวเปนสินคาท่ีประเทศไทยสงออกมากเปนอันดับหนึ่งของ
โลก สรางรายไดใหกับประเทศปละประมาณ 75,000 ลานบาท ประเทศไทยยังเปนแหลงกําเนดิ
หลากหลายพนัธุขาวท่ีสําคัญอีกแหลงหนึง่ ดังนั้นการวิจัยและพัฒนาดานขาว จึงเปนพื้นฐานท่ี
สําคัญ ท่ีจะชวยยกระดับความสามารถและประสิทธิภาพในการผลิต และปรับปรุงพันธุขาวไดแก
การคนหายนีท่ีกําหนดลักษณะเดนของพนัธุขาวท่ีดไีว เชน เคร่ืองหมายดีเอ็นเอของยีนตานโรคและ
แมลง ยีนทนตอน้ําทวม และยีนควบคุมคุณภาพของขาว เปนตน 

จากโครงการจโีนมตาง ๆ (Genome sequencing projects) ทําใหมีขอมูลลําดับเบสจํานวน
มหาศาล ซ่ึงไดเปดทางใหนกัวิทยาศาสตรไดคนหายีนท้ังหมดในส่ิงมีชีวิตตาง ๆ อยางกวางขวาง ซ่ึง
ระบบชีวสารสนเทศ โดยเฉพาะการทํานายยีน (Gene Prediction) มีความจําเปนตอการสืบคนหายนี
ไดอยางรวดเร็ว นอกจากนี้ยังสามารถนํามาประยุกตใชในการวิเคราะหบทบาทหนาท่ี อธิบาย
โครงสราง ตําแหนงท่ีสําคัญตาง ๆ และการแสดงออกของยีนตอไป 

ในปจจุบัน นักวจิัยทางดานชีวสารสนเทศศาสตรใหความสนใจในเร่ืองของการทํานายยีน 
เพื่อระบุตําแหนงและหนาท่ีของยีน รวมท้ังจะมีความพยายามในการหาโครงสรางและหนาท่ีของ
โปรตีน ตลอดจนศึกษาการควบคุมการทํางานของโปรตีน จากจีโนมของส่ิงมีชีวิตตาง ๆ รวมทั้ง
มนุษยอยางแพรหลาย ทําใหมีโปรแกรมซ่ึงเปนผลจากงานวจิัย ท่ีมีความสามารถในการทํานายยีน
ออกมาเปนจํานวนมาก ยกตัวอยางเชน โปรแกรมช่ือ  Genscan (Chris Burge และคณะ, 1997), 
Genemark (Mark Borodovsky และคณะ, 1993), GeneParser (Snyder และคณะ, 1993), Genie     
(D. Kulp และคณะ, 1996) และ Glimmer (S. Salzberg และคณะ, 1998) เปนตน ซ่ึงเม่ือมองใน
ภาพรวมแลว ผลการทํานายท่ีไดจากโปรแกรมตาง ๆ ออกมาไมเหมือนกัน อาจจะมีความคลายคลึง
กันแตในขณะเดียวกันจะมีความแตกตางอยูบาง จึงไมสามารถหาขอสรุปท่ีชัดเจนได ทําใหผูวจิัย
สนใจท่ีจะนําผลการทํานายยีนท่ีไดมาศึกษาเปรียบเทียบเพ่ือนําไปพจิารณาหาความสัมพันธ 

วิทยานิพนธฉบับนี้จะศึกษาเทคนิคการทํานายยนีดวยวิธีตาง ๆ ท้ังในเชิงทฤษฎี และ      
การนําไปใชงาน โดยเลือกนําผลการทํานายยีนของโปรแกรม Grimmer version 3.0 และผลการ
ทํานายของโปรแกรมท่ีพัฒนาข้ึนเองโดยใชทฤษฎีของ Fickett J.W. (1982) มาศึกษาทดลอง และ  
ทําการเปรียบเทียบผลการทํานายยนีเพื่อนําไปพิจารณาหาความสัมพันธของผลการทํานายยนีดวยวิธี
ท้ังสอง 
 
1.2 วัตถุประสงคของการวิจัย 

1) เพื่อเปรียบเทียบผลการทํานายยีนของส่ิงมีชีวิตดวยวิธีฟคเกตและกลิมเมอร  
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2) เพื่อพิจารณาหาความสัมพันธระหวางผลการทํานายยนีของโปรแกรมทํานายยนีของ
ส่ิงมีชีวิตดวยวธีิฟคเกตและกลิมเมอร 
 
1.3 ประโยชนท่ีจะไดรับจากการศึกษาเชิงทฤษฎี และ เชิงประยุกต 

1) ในเชิงทฤษฎี จะทําใหเขาใจถึงวิธีการทํานายยีน ท้ังแนวคิด และขอบเขตของเทคนิค
การทํานายยีน 

2) ในเชิงประยุกต จะไดนําผลการพิจารณาความสัมพันธของการทํานายยีนไปเปนตัวชวย
ในการตัดสินใจเลือกวิธีการทํานายยนีท่ีเหมาะสมตอความตองการ 
 
1.4 ขอบเขตการวจัิย 

ศึกษาเทคนิคการทํานายยนีดวยวิธีตางๆ พฒันาโปรแกรมทํานายยีนจากทฤษฎีของ Fickett 
J.W. (1982) โดยขอมูลท่ีใชในการศึกษาคือชุดลําดับดีเอ็นเอจีโนมของแบคทีเรีย ซ่ึงแบงเปนลําดบั
เบสยอย ๆ จํานวน 385 ไฟล   เพื่อนําผลการทํานายยีนท่ีไดไปศึกษาทดลองหาความสัมพันธกับผล
การทํานายท่ีไดจากโปรแกรม Grimmer version 3.0   

 
1.5 วิธีการวิจัย 

1) ศึกษาเทคนิคการทํานายยนีดวยวิธีตางๆ ในเชิงทฤษฎี และการนําไปใชงาน 
2) พัฒนาโปรแกรมทํานายยนีจากทฤษฎีของ Fickett J.W. (1982) และนําโปรแกรม

ดังกลาวไปใชในการทํานายยีนของขอมูลลําดับดีเอ็นเอแบคทีเรีย  
3) นําผลการทํานายยีนท่ีได ไปศึกษาทดลองหาความสัมพันธกับผลการทํานายท่ีไดจาก

โปรแกรม Grimmer version 3.0 
4) สรุปผลการทดลอง และจัดทําเอกสารสรุปผลงานวิจัยท้ังหมด 

 
1.6 สถานท่ีท่ีใชในการดําเนินการวิจัยและรวบรวมขอมูล 

1) สถานท่ี 
(1) ภาควิชาวทิยาการคอมพวิเตอร  มหาวทิยาลัยเชียงใหม 
(2) สํานักหอสมุด มหาวทิยาลัยเชียงใหม 
(3) หองปฏิบัติการวิจยั ชีวสารสนเทศศาสตร คณะวิทยาศาสตร 

มหาวิทยาลัยเชียงใหม 
 



 4 

2) อุปกรณท่ีใชในการวจิัย 
  (1) เคร่ืองคอมพิวเตอรสวนบุคคล (Personal Computer) 

(2) โปรแกรมระบบปฏิบัติการไมโครซอฟทวินโดวเอ็กซพี โปรเฟสชันนั่ล 
(Windows XP professional) 

  (3) โปรแกรม อินเทอรเน็ต เอ็กซพลอเรอร (Internet Explorer) 
  (4) โปรแกรมภาษา อาร (R) เวอรชัน 2.2.0 

 


