
บทที่ 1 
บทนํา 

 
ชีวสารสนเทศศาสตร (Bioinformatics) เปนศาสตรแขนงใหมซ่ึงมีความเก่ียวของกับการนํา

ความรูดานเทคโนโลยีสารสนเทศมาใชในการศึกษา และใชเพื่อการจัดการกับขอมูลจํานวนมากที่
ไดจากการวจิยัดานวิทยาศาสตรชีวภาพ (Biological Science) ทําใหกอใหเกิดองคความรูใหมๆ   
โดยเฉพาะอยางยิ่งตองานวิจยัทางดานวิทยาศาสตรชีวภาพ และงานทางดานวิทยาศาสตรการแพทย 
ซ่ึงในปจจุบันขอมูลของยีนและโปรตีนมีจํานวนมากข้ึนอยางรวดเร็ว ดังนั้นชีวสารสนเทศศาสตรจึง
แขนงวิชาท่ีกําลังมีบทบาทตอวงการวิทยาศาสตร และเปนเคร่ืองมือสําคัญในงานวจิยัยุคหลังจีโนม 
(Post-genomic era)   อาจกลาวไดวาแขนงวิชาชีวสารสนเทศศาสตร ถือกําเนิดข้ึนจากความจําเปนท่ี
นักวิทยาศาสตรตองจัดใหมีระบบบริหารจดัการขอมูลจํานวนมหาศาล ท่ีเปนผลจากโครงการจีโนม
ของส่ิงมีชีวิตตาง ๆ   ความรูความเขาใจและการประยุกตใชชีวสารสนเทศในงานวิจยัจะชวยให
นักวจิัยสามารถสืบคนขอมูลยีนและโปรตีน  ศึกษาความสัมพันธของการทํางานของยีนท้ังระบบ 
(Genome wide)  เขาใจกลไกการควบคุมการแสดงออกของยีน  รวมท้ังความสัมพันธระหวาง
โครงสรางและหนาท่ีของโปรตีน 
 
1.1 หลักการ ทฤษฎี เหตุผล และ สมมุติฐาน 

การพัฒนาเทคโนโลยีดานจีโนม เปนเทคโนโลยีท่ีเกีย่วของโดยตรงกับสารพันธุกรรม ซ่ึงมี
หนาท่ีควบคุมลักษณะตางๆ ของส่ิงมีชีวิตทุกชนิด  ดงันั้น การที่สามารถระบุตําแหนงและหนาท่ี
ของยีนไดจะชวยใหเราเขาใจส่ิงมีชีวิตนั้นๆ มากยิ่งข้ึนซ่ึงกอใหเกิดประโยชนมากมายมหาศาลเชน 
การนําเทคโนโลยีชีวสารสนเทศ มารวมกบังานวิจยัวทิยาศาสตรชีวภาพและวิทยาศาสตรการแพทย
จะชวยใหสามารถวิเคราะหขอมูลจีโนมท่ีมีจํานวนมากข้ึน  ชีวสารสนเทศจะชวยใหสามารถศึกษา
ความสัมพันธระหวางโครงสราง และหนาท่ีของโปรตีนในภาพรวมระดับเซลล ตลอดจนเปดประตู
สูการคนหายาใหมๆ  ดวยกระบวนทัศนใหมท่ีมีประสิทธิภาพในยุคหลังจีโนม หรือมิฉะนั้นอยาง
นอยกจ็ะสามารถใชยีนนั้นผลิตโปรตีนท่ีใชในการรักษาโรคไดหลายชนิด เชน โรคมะเร็ง บาดแผล
เร้ือรังท่ีรักษาไมหาย เปนตน  

ในประเทศไทย เทคโนโลยชีีวภาพไดเขามามีบทบาทในการพัฒนาเศรษฐกิจและสังคมของ
ประเทศในทุกดานรวมท้ังดานการเกษตร โดยเฉพาะอยางยิ่งขาว ซ่ึงเปนธัญญาหารของคนไทยและ
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ชาวโลกกวา 4,000 ลานคน ขาวเปนสินคาท่ีประเทศไทยสงออกมากเปนอันดับหนึ่งของ
โลก สรางรายไดใหกับประเทศปละประมาณ 75,000 ลานบาท ประเทศไทยยังเปนแหลงกําเนดิ
หลากหลายพนัธุขาวท่ีสําคัญอีกแหลงหนึง่ ดังนั้นการวิจัยและพัฒนาดานขาว จึงเปนพื้นฐานท่ี
สําคัญ ท่ีจะชวยยกระดับความสามารถและประสิทธิภาพในการผลิต และปรับปรุงพันธุขาวไดแก
การคนหายนีท่ีกําหนดลักษณะเดนของพนัธุขาวท่ีดไีว เชน เคร่ืองหมายดีเอ็นเอของยีนตานโรคและ
แมลง ยีนทนตอน้ําทวม และยีนควบคุมคุณภาพของขาว เปนตน 

จากโครงการจโีนมตาง ๆ (Genome sequencing projects) ทําใหมีขอมูลลําดับเบสจํานวน
มหาศาล ซ่ึงไดเปดทางใหนกัวิทยาศาสตรไดคนหายีนท้ังหมดในส่ิงมีชีวิตตาง ๆ อยางกวางขวาง ซ่ึง
ระบบชีวสารสนเทศ โดยเฉพาะการทํานายยีน (Gene Prediction) มีความจําเปนตอการสืบคนหายนี
ไดอยางรวดเร็ว นอกจากนี้ยังสามารถนํามาประยุกตใชในการวิเคราะหบทบาทหนาท่ี อธิบาย
โครงสราง ตําแหนงท่ีสําคัญตาง ๆ และการแสดงออกของยีนตอไป 

ในปจจุบัน นักวจิัยทางดานชีวสารสนเทศศาสตรใหความสนใจในเร่ืองของการทํานายยีน 
เพื่อระบุตําแหนงและหนาท่ีของยีน รวมท้ังจะมีความพยายามในการหาโครงสรางและหนาท่ีของ
โปรตีน ตลอดจนศึกษาการควบคุมการทํางานของโปรตีน จากจีโนมของส่ิงมีชีวิตตาง ๆ รวมทั้ง
มนุษยอยางแพรหลาย ทําใหมีโปรแกรมซ่ึงเปนผลจากงานวจิัย ท่ีมีความสามารถในการทํานายยีน
ออกมาเปนจํานวนมาก ยกตัวอยางเชน 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) เปนตน ซ่ึงเม่ือมองใน
ภาพรวมแลว ผลการทํานายท่ีไดจากโปรแกรมตาง ๆ ออกมาไมเหมือนกัน อาจจะมีความคลายคลึง
กันแตในขณะเดียวกันจะมีความแตกตางอยูบาง จึงไมสามารถหาขอสรุปท่ีชัดเจนได ทําใหผูวจิัย
สนใจท่ีจะนําผลการทํานายยีนท่ีไดมาศึกษาเปรียบเทียบเพ่ือนําไปพจิารณาหาความสัมพันธ 

วิทยานิพนธฉบับนี้จะศึกษาเทคนิคการทํานายยนีดวยวิธีตาง ๆ ท้ังในเชิงทฤษฎี และ      
การนําไปใชงาน โดยเลือกนําผลการทํานายยีนของโปรแกรม Grimmer version 3.0 และผลการ
ทํานายของโปรแกรมท่ีพัฒนาข้ึนเองโดยใชทฤษฎีของ Fickett J.W. (1982) มาศึกษาทดลอง และ  
ทําการเปรียบเทียบผลการทํานายยนีเพื่อนําไปพิจารณาหาความสัมพันธของผลการทํานายยนีดวยวิธี
ท้ังสอง 
 
1.2 วัตถุประสงคของการวิจัย 

1) เพื่อเปรียบเทียบผลการทํานายยีนของส่ิงมีชีวิตดวยวิธีฟคเกตและกลิมเมอร  
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2) เพื่อพิจารณาหาความสัมพันธระหวางผลการทํานายยนีของโปรแกรมทํานายยนีของ
ส่ิงมีชีวิตดวยวธีิฟคเกตและกลิมเมอร 
 
1.3 ประโยชนท่ีจะไดรับจากการศึกษาเชิงทฤษฎี และ เชิงประยุกต 

1) ในเชิงทฤษฎี จะทําใหเขาใจถึงวิธีการทํานายยีน ท้ังแนวคิด และขอบเขตของเทคนิค
การทํานายยีน 

2) ในเชิงประยุกต จะไดนําผลการพิจารณาความสัมพันธของการทํานายยีนไปเปนตัวชวย
ในการตัดสินใจเลือกวิธีการทํานายยนีท่ีเหมาะสมตอความตองการ 
 
1.4 ขอบเขตการวจัิย 

ศึกษาเทคนิคการทํานายยนีดวยวิธีตางๆ พฒันาโปรแกรมทํานายยีนจากทฤษฎีของ Fickett 
J.W. (1982) โดยขอมูลท่ีใชในการศึกษาคือชุดลําดับดีเอ็นเอจีโนมของแบคทีเรีย ซ่ึงแบงเปนลําดบั
เบสยอย ๆ จํานวน 385 ไฟล   เพื่อนําผลการทํานายยีนท่ีไดไปศึกษาทดลองหาความสัมพันธกับผล
การทํานายท่ีไดจากโปรแกรม Grimmer version 3.0   

 
1.5 วิธีการวิจัย 

1) ศึกษาเทคนิคการทํานายยนีดวยวิธีตางๆ ในเชิงทฤษฎี และการนําไปใชงาน 
2) พัฒนาโปรแกรมทํานายยนีจากทฤษฎีของ Fickett J.W. (1982) และนําโปรแกรม

ดังกลาวไปใชในการทํานายยีนของขอมูลลําดับดีเอ็นเอแบคทีเรีย  
3) นําผลการทํานายยีนท่ีได ไปศึกษาทดลองหาความสัมพันธกับผลการทํานายท่ีไดจาก

โปรแกรม Grimmer version 3.0 
4) สรุปผลการทดลอง และจัดทําเอกสารสรุปผลงานวิจัยท้ังหมด 

 
1.6 สถานท่ีท่ีใชในการดําเนินการวิจัยและรวบรวมขอมูล 

1) สถานท่ี 
(1) ภาควิชาวทิยาการคอมพวิเตอร  มหาวทิยาลัยเชียงใหม 
(2) สํานักหอสมุด มหาวทิยาลัยเชียงใหม 
(3) หองปฏิบัติการวิจยั ชีวสารสนเทศศาสตร คณะวิทยาศาสตร 

มหาวิทยาลัยเชียงใหม 
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2) อุปกรณท่ีใชในการวจิัย 
  (1) เคร่ืองคอมพิวเตอรสวนบุคคล (Personal Computer) 

(2) โปรแกรมระบบปฏิบัติการไมโครซอฟทวินโดวเอ็กซพี โปรเฟสชันนั่ล 
(Windows XP professional) 

  (3) โปรแกรม อินเทอรเน็ต เอ็กซพลอเรอร (Internet Explorer) 
  (4) โปรแกรมภาษา อาร (R) เวอรชัน 2.2.0 

 


