
บทที่ 2 
หลักการและทฤษฎีที่เกี่ยวของ 

 
 การทํานายยีน มีความรูพื้นฐาน หลักการ และทฤษฎีท่ีตองทราบ เพื่อใหเกิดความเขาใจ   
ในเนื้อหาของงานวิจยัไดชัดเจนข้ึน ไดแก ความหมายทางดานชีวสารสนเทศ (Bioinformatic) 
ขอมูลรหัสพันธุกรรมของดีเอ็นเอ (DNA Data) หนวยพนัธุกรรมยีนออนโทโลยี (Gene Ontology) 
 
2.1 ชีวสารสนเทศ 
 ชีวสารสนเทศ เปนการประยุกตเทคโนโลยีเพื่อการจดัการ และการวิเคราะหขอมูลทาง
ชีววิทยา โดยนําคอมพิวเตอรมาใชเพื่อรวบรวม จัดเกบ็ วิเคราะห และเช่ือมโยงขอมูลทางชีววิทยา
เหลานั้น หรืออาจกลาวไดวา ชีวสารสนเทศเปนแนวทางการศึกษาคนควาแบบสหวิทยาการ 
(Interdisciplinary) ท่ีเปนสวนตอประสาน (Interface) ระหวางวิทยาศาสตรสาขาชีววิทยากับสาขา
การคํานวณ เปาหมายสูงสุดของชีวสารสนเทศคือ เพื่อคนหาความหมายท่ีซอนอยูในสารสนเทศทาง
ชีววิทยาซ่ึงมีปริมาณมาก แลวนํามาใชใหเกิดประโยชนสูงสุด และเพือ่ใหเกดิความเขาใจอยางลึกซ้ึง
ตอชีววิทยาในระดับพื้นฐานของส่ิงมีชีวิต มีการคาดการณวาความรูใหมท่ีไดจะสงผลกระทบอยาง
ใหญหลวงในหลาย ๆ วงการ เชน การรักษาโรค เกษตรกรรม ส่ิงแวดลอม พลังงาน และ
เทคโนโลยีชีวภาพ 
 ส่ิงท่ีทาทายอยางมากในวงการชีววิทยาระดบัโมเลกุล (Molecular biology) ทุกวันนี้ คือการ
พยายามท่ีจะทําความเขาใจคุณคาของขอมูลท่ีไดมาจากโครงการการจัดลําดับจีโนม (Genome 
sequencing projects) ซ่ึงตามปกติข้ันตอนการวจิัยชีววทิยาระดับโมเลกุลท้ังหมดจะถูกทําใหสําเร็จ
ไดในหองปฏิบัติการการทดลองเทานั้น แตเนื่องจากปริมาณขอมูลท่ีเพิ่มข้ึนอยางมากในยุคจีโนมิกส 
(Genomics) นี ้ทําใหเกิดความจําเปนท่ีจะตองนําคอมพิวเตอรเขามารวมในการพัฒนาการวิจยันี้ดวย 
 การกอกําเนิดลําดับเบส (Sequence generation) ซ่ึงเปนหนวยพื้นฐานของยีน การจัดเก็บ
ลําดับยอย (Subsequence storage) ของลําดับเบส รวมท้ังการแปล (Interpretation) และการวเิคราะห 
(Analysis) ลําดับเบสเหลานัน้ ท้ังหมดลวนเปนงานท่ีข้ึนอยูกับคอมพวิเตอรโดยตรง อยางไรก็ตาม
ชีววิทยาในระดับโมเลกุลของส่ิงมีชีวิตหนึง่ ๆ เปนเร่ืองท่ีซับซอนมาก จากการวจิัยท่ีผานมาใน
ระดับท่ีแตกตางกัน ท้ังในระดับของกลุมยีน (Genome) กลุมโปรตีน (Proteome) กลุมการถายสําเนา 
(Transcriptome) และกลุมการเผาผลาญพลังงาน (Metabolome) ทําใหปริมาณขอมูลจีโนมิกส
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มีการเพิ่มข้ึนอยางรวดเร็ว ส่ิงทาทายอยางมากในวงการชีวสารสนเทศทุกวันนี้คือการจัดเก็บขอมูลท่ี
มีปริมาณมากใหมีประสิทธิภาพสูงสุด ดังนั้นจึงเปนงานสําคัญท่ีจะตองจัดใหมีการเขาถึงขอมูลได
โดยงายและสามารถเช่ือถือได ขอมูลท้ังหมดท่ีเก็บรวบรวมมาไดจะตองถูกนํามาวเิคราะหเพื่อหา
ความหมายของขอมูลกอนนาํไปใชงานตอไป แตดวยปริมาณท่ีมากมายมหาศาลทําใหเปนการยากท่ี
จะเร่ิมแปลความหมายท้ังหมดโดยมนษุย ดังนั้นเคร่ืองมือคอมพวิเตอรท่ีเฉลียวฉลาด จึงตองถูก
พัฒนาข้ึนมา เพื่อใหสามารถสกัดเอาสารสนเทศทางชีววิทยาท่ีมีความหมายออกมาจากขอมูล
ท้ังหมดได 
 มีการคาดการณเกีย่วกับเปาหมายในระยะยาวของการผนวกเขาดวยกนัของสารสนเทศ เพื่อ
ศึกษาเกี่ยวกับกระบวนการดงักลาวขางตน วาจะทําใหเราสามารถเรียนรู ทําความเขาใจชีววิทยาของ
ส่ิงมีชีวิตตาง ๆ ไดอยางสมบูรณ 

(ออมพิไล มโนรัตน, 2548) 
 

2.2 ขอมูลรหัสพันธุกรรมของดีเอ็นเอ 
 ส่ิงมีชีวิตทุกส่ิงในโลกลวนดาํรงพันธุอยูได โดยการถายทอดลักษณะทางพันธุกรรม 
(genetic character) จากรุนหนึ่งไปสูอีกรุนหนึ่งตอ ๆ กันไป ตัวอยางเชน มนุษยเราถายทอดลักษณะ
ทางกายภาพ (สีผม สีผิว สีตา ฯลฯ) จากพอแมไปสูลูก เปนตน ลักษณะพันธุกรรมท่ีสืบทอดตอกัน
ไปนี้แตกตางกนัไปตามเผาพนัธุของส่ิงมีชีวิต และถูกควบคุมโดยส่ิงท่ีเรียกวายีน (gene) ท่ีมีอยู
มากมายในเซลลของส่ิงมีชีวิต ยีนเหลานีเ้ปนตัวควบคุมลักษณะทางพันธุกรรมใหแสดงออกมาใน
ส่ิงมีชีวิตแตละรุน ทําใหการแสดงออกของลักษณะพันธุกรรมท่ีไดรับการถายทอดมา มีเพียงบาง
ลักษณะ ซ่ึงมีจํานวนนอยมากเม่ือเทียบกับจํานวนของลักษณะทางพันธุกรรมท่ีไดรับการถายทอดมา
ท้ังหมด ลักษณะทางพนัธุกรรมท้ังหมดท้ังท่ีแสดงออกมาและไมแสดงออกมา จะถูกถายทอดไปสู
รุนตอไป การถายทอดลักษณะทางพนัธุกรรมของส่ิงมีชีวิตนี้จําเปนตองอาศัยขาวสารทางพันธุกรรม
ของส่ิงมีชีวิตหรือท่ีเรียกวา สารพันธุกรรม โดยสําหรับส่ิงมีชีวิตสวนใหญแลว จะมีดีเอ็นเอ (DNA) 
เปนสารพันธุกรรมหรืออาจกลาวไดวา ดีเอ็นเอเปนท่ีเก็บขาวสารทางพันธุกรรมของส่ิงมีชีวิต 
ขาวสารทางพันธุกรรมถูกจัดเก็บในรูปแบบท่ีเปนรหัสตาง ๆ จัดเรียงอยูบนดีเอ็นเอ รหัสเหลานี้
เรียกวา รหัสพนัธุกรรม (Genetic code) การถายทอดลักษณะทางพันธุกรรมจึงเปนการถายทอดรหสั
พันธุกรรม และเนื่องจากยนีเปนชุดของรหสัพันธุกรรมท่ีจัดเรียงอยูบนดีเอ็นเอ การถายทอดลักษณะ
ทางพันธุกรรมจึงเปนการถายทอดยนีท้ังหมดดวย 
 ความสามารถในการควบคุมการแสดงออกของลักษณะทางพันธุกรรมของยีนในส่ิงมีชีวิต
แตละรุน เกี่ยวเนื่องมาจากการท่ียีนมีความเก่ียวของกับการสังเคราะหโปรตีนของเซลล ซ่ึงถือวามี
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ความเกีย่วของกับการแสดงลักษณะและการดํารงชีวิตของส่ิงมีชีวิต ดังนั้นจึงกลาวไดวาดีเอ็นเอเปน
ตัวควบคุมลักษณะทางพันธุกรรมของส่ิงมีชีวิตโดยควบคุมการสังเคราะหโปรตีนนัน่เอง การที่ดีเอ็น
เอสามารถควบคุมลักษณะทางพันธุกรรม และการสังเคราะหโปรตีนของส่ิงมีชีวิตนี่เอง จึงมีผู
พยายามศึกษา และทําความเขาใจความหมายของรหสัพันธุกรรมท่ีดีเอ็นเอเก็บไวเพื่อเขาใจลักษณะ
ทางพันธุกรรมของส่ิงมีชีวิต และกลไกการตอบสนองตอความตองการ หรือการกระตุนจาก
ส่ิงแวดลอมของเซลลส่ิงมีชีวิต ในปจจุบันจึงมีการคิดคนเคร่ืองมือเพื่อชวยในการศึกษา และ
วิเคราะหขาวสารพันธุกรรมเหลานี ้

(ชโลธร เหล่ียมวิรัช, 2546) 
 สารพันธุกรรม หรือดีเอ็นเอ (deoxyribonucleic acid; DNA) เปนกรดนิวคลิอิก (Nucleic 

acid) ท่ีทําหนาท่ีเก็บขอมูลทางพันธุกรรมของส่ิงมีชีวิต ดีเอ็นเอสวนใหญอยูในรูปโครโมโซม 
(chromosome) วางตัวอยู ในสวนนวิเคลียสภายในเซลลของส่ิงมีชีวิต ดเีอ็นเอมีหนาท่ีสําคัญ 2 
ประการ คือ  

1. การจําลองตัวเอง (DNA replication) ดีเอ็นเอของส่ิงมีชีวิตมีความสามารถสรางและ
จําลองตัวมันเองขณะเกิดกระบวนการแบงเซลล เพื่อสรางดีเอ็นเอทีเ่หมือนเดิมทุกประการใหแก
เซลลใหม  

2. การถายทอดขอมูลผานอารเอ็นเอ (transcription) ดีเอ็นเอสามารถถูกถอดรหัสเพือ่สราง
เปนอารเอ็นเอ (ribonucleic acid; RNA) อารเอ็นเอที่ไดนีจ้ะทําหนาท่ีกําหนด การเรียงตัวของกรดอะ
มิโนในกระบวนการสังเคราะหโปรตีน ซ่ึงโปรตีนจะถูกนํามาเปน สวนประกอบสําคัญใน
โครงสรางขององคประกอบตางๆภายในเซลล และเปนสารเรงปฏิกิริยาทางชีวเคมีหรือเอนไซม 
(enzyme) ในส่ิงมีชีวิต ดวยหนาท่ีท้ัง 2 ประการของดีเอ็นเอ ทําใหส่ิงมีชีวิตสามารถสืบทอด 
ลักษณะประจาํพันธุ และดํารงเผาพันธุอยูได  

ดีเอ็นเอประกอบดวยหนวยยอยท่ีเรียกวา นิวคลิโอไทด (nucleotide) ซ่ึงเปนสารประกอบ
ไนโตรจีนัสเบส (nitrogenous base) แบงออกเปน 2 กลุมคือ กลุมพิวรีนเบส (purine) ไดแก ไทมีน 
(thymine; T) ไซโทซีน (cytosine; C) และกลุมไพริมิดีนเบส (pyrimidine) ไดแก อะดีนีน (adenine; 
A) กัวนนี (guanine; G) โดยสารประกอบไนโตรจนีัสเบสนี้จะรวมตัวกับน้ําตาลดีออกซีไรโบส 
(deoxyribose sugar) และกรดฟอสฟอริก (phosphoric acid) เปนนวิคลิโอไทดอยูในดเีอ็นเอ นิวคลิ
โอไทดจึงมีอยู 4 ชนิดตามชนิดของไนโตรจีนัสเบส คือ อะดีโนซีนไทรฟอสเฟต (adenosine 
triphosphate; ATP) กัวโนซีนไทรฟอสเฟต (guano sine triphosphate; GTP) ไซโทซีนไทรฟอสเฟต 
(cytosine triphosphate; CTP) และไทมดินีไทรฟอสเฟต (thymidine triphosphate; TTP) การ
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เรียงลําดับของนิวคลิโอไทด ท้ัง 4 ชนิด สงผลตอการเกิดความหลากหลาย และสรางความแตกตาง
ในลําดับเบสบนสายดีเอ็นเอ ซ่ึงมีความจําเพาะในส่ิงมีชีวติแตละชนดิ  

โครงสรางของดีเอ็นเอประกอบไปดวย สายพอลินิวคลิโอไทดท่ีเกิดจากการเช่ือมตอ กัน
ของนิวคลิโอไทดหลายๆหนวยดวยพันธะ ฟอสโฟไดเอสเตอร โดยเกิดจากสายพอลินิวคลิโอไทด
จํานวน 2 สายเรียงตัวขนานกันในทิศทางตรงกันขาม เขาคูและพันกันเปนเกลียวเวียนขวาคลาย
บันไดเวียน ท่ีเรียกวา ดับเบิลเฮลิกซ (doublehelix) การเขาคูหรือเขาจับกันของสายพอลินิวคลิโอ
ไทดท้ัง 2 สายเกิดจากการเขาคูกันระหวางเบสพิวรีนและเบสไพริมิดีน ดวยพันธะไฮโดรเจน โดย A 
ทําการสรางพันธะจํานวน 2 พันธะเขาจับกบั T (A = T) และ G ทําการสรางพันธะ จาํนวน 3 พันธะ
เขาจับกับ C โดยมีน้ําตาลและหมูฟอสเฟตทําหนาท่ีเปนแกนอยูดานนอกของโมเลกุล  

(ประสิทธ์ิ ผลิตผลการพิมพ, 2550) 
ลําดับเบสท่ีตางกันเม่ือใชเบสในจํานวนท่ีแตกตางกันบนสายพันธุกรรม ทําใหเกดิรหัสท่ี

แตกตางกันอยางมากมาย ตัวอยางเชน ถาพิจารณาใหเบส 2 โมเลกุลเรียงตอกันเปนรหัสแลวจะได
จํานวนรหัสท่ีเกิดจากการจัดเรียงลําดับของเบสพียง 2 โมเลกุลนี้มากถึง 16 แบบ (42 = 16) เปนตน 
ในความเปนจริงแลว สายพันธุกรรมประกอบดวยการจัดเรียงลําดับของเบสหลายโมเลกุลซ่ึงอาจมี
มากถึงระดับหม่ืนโมเลกุล จึงกอใหเกิดความหลากหลายทางพันธุกรรมของส่ิงมีชีวิตมากมาย 

(ชโลธร เหล่ียมวิรัช, 2546) 
 

2.3 หนวยพันธุกรรม 
หนวยพนัธุกรรม หรือยีน (Gene) คือ ดีเอ็นเอสวนท่ีเปนลําดับของรหัสทางพันธุกรรม 

(Genetic code) สําหรับการสรางโปรตีนทุกชนิดในเซลลของส่ิงมีชีวิต รหสัทางพันธุกรรมเกิดจาก
การเรียงลําดับของนิวคลิโอไทดท้ัง 4 ชนดิ โดยหนึ่งรหัสพันธุกรรมเกิดจากการเรียงตัวของนวิคลิ
โอไทดจํานวน 3 นิวคลิโอไทด (triplet code) รหัสทางพันธุกรรมหน่ึง ๆ มีความจําเพาะกับกรดอะมิ
โน (amino acid) ท่ีเปนองคประกอบของโปรตีนเพียง 1 ชนิดจากจาํนวนกรดอะมิโนท่ีมีอยูท้ัง 20 
ชนิด การเรียงตัวของลําดับ จํานวน และชนิดของกรดอะมิโนท่ีแตกตางกันทําใหเกิดเปนโปรตีน
ชนิดตางๆ  

ความแตกตางของลําดับนิวคลิโอไทดบนสายดีเอ็นเอของส่ิงมีชีวิตแตละชนิด สงผลใหเกดิ
ความแตกตางกันในระดับรหัสทางพันธุกรรมของส่ิงมีชีวิต ทําใหส่ิงมีชีวิตชนิดเดยีวกันแตตางสาย
พันธุท่ีมียีนแตกตางกันเกิดการสรางโปรตีนและมีกระบวนการทางชีวเคมีตางกันออกไป ส่ิงมีชีวติ
จึงมีความตางและความหลากหลายในลักษณะทางพันธุกรรมท่ีปรากฏออกมา  
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การคนหาหนาท่ีของยีนและกลไกการทํางานของยีน สามารถตรวจสอบไดจากผลิตผลหรือ
ลักษณะตางๆท่ีเปนการแสดงออกของยีนนั้นในส่ิงมีชีวติท่ีทําการศึกษา โดยเปรียบเทียบระหวางยนี
ปกติกับยนีท่ีทํางานผิดไปจากเดิม หรือยีนกลาย (mutated gene) จากการสกัดแยกยนีท่ีสนใจออกมา
จากส่ิงมีชีวิต ทําการชักนาํใหเกิดการกลายพันธุ และนํามาสงถายกลับเขาไปในเซลลปกติ แลว
ตรวจดูผลท่ีเกดิข้ึน ทําใหทราบวายนีนั้นทํางานหรือควบคุมการแสดงออกของลักษณะทาง
พันธุกรรมอะไร นอกจากนี ้ยังสามารถทําการดัดแปลงยนีใหสรางผลิตผล ตามตองการไดโดยอาศัย
เทคโนโลยีการตัดตอยีน ดวยวิธีการดดัแปลงหรือปรับปรุงช้ินสวนดีเอ็นเอ หรือยนีใหเปนไปตามท่ี
ตองการ แลวทําการสงถายยีนเขาสูส่ิงมีชีวิตเปาหมายเพื่อสรางส่ิงมีชีวิตดัดแปลงพันธุกรรม หรือ 
GMOs (Genetically Modified Organisms) ตอไป  

ปจจุบันมีการนําวิธีการดานเทคโนโลยีชีวภาพตาง ๆ มาใช เพื่อศึกษาทางดานชีววิทยา ยีน
และดานพันธุกรรม ไดแก  

1. การสกัดแยกดีเอ็นเอออกจากเซลล  
2. การตัดตอรวมท้ังการดดัแปลงช้ินสวนดเีอ็นเอ  
3. การเพิ่มปริมาณยนีหรือการโคลนยีน (gene cloning)  
4. การเพิ่มช้ินสวนดีเอ็นเอท่ีมีความจําเพาะ จากการทําปฏิกิริยาภายในหลอดทดลองใน

เคร่ืองควบคุมอุณหภูมิ  
5. การศึกษาช้ินสวนดเีอ็นเอดวยวิธีแยกขนาดและปริมาณ ผานตัวกลางท่ีเปนแผนวุนโดย

ใชกระแสไฟฟา  
6. การตรวจและพิสูจนดีเอ็นเอที่มีการเรียงลําดับเบสท่ีจําเพาะบนแผนเม็มเบรน เยื่อพิเศษ 

(southern blotting)  
7. การหาลําดบัเบสบนสายดีเอ็นเอ (DNA sequencing)  
8. การศึกษาความแตกตางระดับยนี โดยการใชเคร่ืองหมายดีเอ็นเอ  
9. การเพาะเล้ียงเซลลและการเพาะเล้ียงเนือ้เยื่อ  
10. การสงถายยีนเพื่อการเปล่ียนแปลงลักษณะทางพันธุกรรมของส่ิงมีชีวิตท่ีตองการ  

(สารานุกรมไทยสําหรับเยาวชนฯ เลมท่ี 28, 2547) 
 

2.4 จีโนม  
จีโนม คือสารพันธุกรรมท้ังหมดของส่ิงมีชีวิตแตละชนดิ หรือ ยนีท้ังหมดของส่ิงมีชีวิต ซ่ึง

เปนส่ิงท่ีกําหนดและควบคุมลักษณะตาง ๆ ของส่ิงมีชีวิต ดังนั้นหากทราบวายนีท้ังหมดมีวิธีการ
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ทํางานอยางไร ก็สามารถปรับปรุง แกไข และพัฒนาลักษณะตาง ๆ ของพืช สัตวทุกชนิดใหดีข้ึน
ตามท่ีตองการได 

มนุษยมีดีเอ็นเอท้ังหมด 46 เสน มีความยาวรวมประมาณ 3,100,000,000 นิวคลิโอไทดหรือ
เทากับ 3.1 พันลานคูเบส (base pair) ซ่ึงเปนท่ีรวมของสารพันธุกรรมท้ังหมดของมนุษย ซ่ึงรวม
เรียกวาจีโนม จากโครงการศึกษาจีโนมมนุษย (Human Genome Project) ไดมีการหาลําดับเบสบนดี
เอ็นเอ (DNA sequencing) และพบวาบนความยาวท้ังหมดบนเสนดีเอ็นเอนั้น มีดีเอ็นเอที่เปนยีน
นอยกวา 5% ของสายดีเอ็นเอท้ังหมด มนษุยมียีนรวมประมาณ 30,000 ถึง 40,000 ยีน แตทราบ
หนาท่ีของยนีท้ังหมดเพยีงคร่ึงเดียว 

นอกจากจีโนมมนุษยแลว ยังมีการศึกษาจีโนมของส่ิงมีชีวิตอ่ืนๆ อีก เชน หน ู (มีจีโนม
ขนาดเล็กกวามนุษยเล็กนอย ขนาดของจีโนมประมาณ 3 พันลานคูเบส) แมลงหวี ่ (มีจีโนมขนาด 
160 ลานคูเบส) หนอนตัวกลม (มีจีโนมขนาด 100 ลานคูเบส) และแบคทีเรีย E. coli (มีจีโนมขนาด 
5 ลานคูเบส) โดยมีการหาลําดับคูเบสไดเกือบหมดแลว และนอกจากนี้ยังมีการศกึษาลําดับเบสใน
พืชอีกดวย เชน ใน Arabidopsis และ ขาว 

(ประสิทธ์ิ ผลิตผลการพิมพ, 2550) 
 

2.5 ยีนออนโทโลย ี
นักวิทยาศาสตรสวนใหญเช่ือวา อาจเปนไปไดท่ีจะมีขอจํากัดของกลุมยีนและโปรตีนท่ีอยู

ในเซลลของส่ิงมีชีวิต การพจิารณาถึงความสอดคลองกันระหวางชีววทิยาและขอมูลเกี่ยวกับยีนและ
โปรตีนในส่ิงมีชีวิต (Organisms) ตาง ๆ จะนําไปสูกระบวนการเปรียบเทียบในระดบัจีโนม ความรู
ทางชีววิทยาท่ีมีบทบาทตอยนีและโปรตีนในส่ิงมีชีวิตหนึ่ง อาจจะใชในการอางอิงในอีกส่ิงมีชีวติ
หนึ่งได ดังนัน้ความสามารถในการอางอิงดังกลาวจึงชวยในการอธิบาย (Annotation) ในส่ิงมีชีวิต
หนึ่ง ดวยคําอธิบายของอีกส่ิงมีชีวิตหนึ่งไดอยางอัตโนมัติ แตปญหากคื็อฐานขอมูล หรือองคความรู
ท่ีจะอธิบายส่ิงเหลานี้มีมากมาย และมีความแตกตางกนัในคําพดูหรือคําศัพทท่ีใช ท้ังท่ีอยูใน
ความหมายเดียวกัน 

กลวิธีหนึ่งท่ีแกปญหาเหลานี้คือ การสรางออนโทโลยี (Ontology) สําหรับเปนคําอธิบายยีน 
(Gene Annotation) รวมกนั ขอดีของออนโทโลยีก็คือสามารถท่ีจะใหคําอธิบายฟงกชันการทํางาน
ของยีนในส่ิงมีชีวิตท่ีตางกนัโดยอัตโนมัติ ซ่ึงออนโทโลยีหนึ่งจะชวยในการอธิบายคุณสมบัติของ
ยีนเสมอ ตัวอยางเชน ยนีตัวหนึ่งอาจใหผลผลิต (Product) ท่ีมากกวาหนึ่ง ผลผลิตของยีนอาจมี
คุณสมบัติ ทางชีวเคมี ทางฟสิกส หรือฟงกชันการทํางานท่ีมากกวาหนึ่งอยาง และบอยคร้ังท่ีผลผลิต
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ของยีนจะอยูในสวนของเซลลท่ีเฉพาะกับมันเอง โครงสรางหรือคําศัพทท่ีใชในการควบคุมหรือ
ออนโทโลยีจึงมีภาพท่ีกวางกวาสายพันธุกรรมของนิวคลีโอไทด (Sequence of Nucleotides) 

ยีนออนโทโลยีเปนคําศัพทท่ีใชควบคุมคําอธิบายลักษณะของยีน หรือผลผลิตของยีนใน
ส่ิงมีชีวิตใด ๆ มีคุณสมบัติในหลายลักษณะดังนี ้

1. เปนคําศัพทควบคุมท่ีสามารถรับรูโดยท่ัวกนั 
2. มีหลายมิติ คือมีมากกวาหนึ่งออนโทโลยี 
3. ใชอธิบายขามส่ิงมีชีวิตได 
4. มีความสัมพันธในหลายลักษณะเชน ความสัมพันธในลักษณะท่ีเปนสวนประกอบ 

(part of) หรือ ความสัมพันธในลักษณะท่ีเปนอยางนี้ อยางนั้น (is a) 
5. สามารถแสดงการควบคุมยนีของยีน (regulatory) และความสัมพนัธในเชิงปฏิกริิยา 

(reaction relationship) บางคร้ังอาจใชพาทเวย (Pathway) ท่ียีนเกี่ยวของ 
6. แสดงถึงความรูท่ียังไมสมบูรณได กรณีเชน เม่ือไมทราบหนาท่ี หรือคุณสมบัติของยีน 

ออนโทโลยีก็สามารถแสดงได 
ยีนออนโทโลยีมีลักษณะของการจัดทําเปนเครือขายของฐานขอมูลหลายๆเครือขายรวมกัน 

ในการสรางเปนยีนออนโทโลยี ฐานขอมูลเหลานี้ไดแก ยนีแบงก (GeneBank) อีเอมบีแอล (EMBL) 
ดีดีบีเจ (DDBJ) พีไออาร (PIR) มิบส (MIPS) วายพีดี (YPD) สวิตซ-พรอต (SWIZZ-PROT) เปนตน 

ยีนออนโทโลยี แบงออกเปน 3 กลุมใหญ ๆ หรือ 3 ออนโทโลยีซ่ึงเปนอิสระตอกัน คือ 
กลุมกระบวนการทางชีววทิยา (Biological Process) ฟงกชันระดับโมเลกุล (Molecular Function) 
และ องคประกอบของเซลล (Cellular Component) และเม่ือพิจารณาในระดับลึกลงไปอีก กจ็ะ
แสดงใหเห็นถึงออนโทโลยียอยท่ีใชอธิบายยีนหรือผลผลิตของยีนไดอีก ซ่ึงยีนหรือผลผลิตของยีน
แตละยนีสามารถที่จะอธิบายไดโดยออนโทโลยีหลาย ๆ ออนโทโลยี ดังนั้นจึงอาศัยออนโทโลยีใน
การอธิบายยีนหรือกลุมยีนท่ีไดจากการวิเคราะห นอกจากนี้ออนโทโลยียังสามารถใชอธิบาย
พาทเวยในกระบวนการทํางานของยีนในส่ิงมีชีวิตไดอีกดวย 

(Draghici, 2003) 
 


