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MIN(A1,A2,A3)+1 

บทที่ 3 
วิธีการทํานายยีนดวยวิธี Fickett และ Glimmer 

 
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 และการแสดงออกของยนีตอไป นักวิจยัทางดาน ชีวสารสนเทศ
ศาสตรใหความสนใจในเร่ืองของการทํานายยีน เพื่อระบุตําแหนงและหนาท่ีของยนีจากจีโนมของ
ส่ิงมีชีวิตตาง ๆ รวมท้ังมนุษยอยางแพรหลาย ทําใหมีโปรแกรมซ่ึงเปนผลจากงานวจิัย ท่ีมี
ความสามารถในการทํานายยีน และมีการเสนอทฤษฎีและวิธีการทํานายยนีออกมาเป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 โดยในงานวิจยันี้ไดนําวธีิการทํานายยนี
ของ Fickett J.W. (1982) และผลจากโปรแกรมทํานายยีน Glimmer version 3.0 มาทําการทดลอง 
 
3.1 วิธีการทํานายยนีของ Fickett J.W. (1982) 

วิธีการเพื่อระบุหายีนหรือสวนท่ีแสดงออกเปนโปรตีน (protein coding region) ในสาย
ลําดับดีเอ็นเอ (DNA sequence) โดยศึกษาคุณสมบัติตาง ๆ ของ protein coding region โดยให
ความสําคัญในการศึกษาความสัมพันธของจํานวนเบสในตําแหนงตาง ๆ ของสายลําดับดีเอ็นเอ ซ่ึงมี
วิธีการดังนี ้

1)  หาคา Ai, Ci, Gi and Ti, i = 1, 2, 3   โดยท่ี   
A1 = จํานวนของเบส A ในตําแหนงท่ี 1, 4, 7, 10, ... ของลําดับเบส 
A2 = จํานวนของเบส A ในตําแหนงท่ี 2, 5, 8, 11, ... ของลําดับเบส 
A3 = จํานวนของเบส A ในตําแหนงท่ี 3, 6, 9, 12, ... ของลําดับเบส 

2)  คํานวณหาคา A-, T-, C-, G-Position  โดย   
 

A-Position =   
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3)  คํานวณหาคา A-,T-,C-,G-Content 
A content คือ คารอยละของจํานวนเบส A ตอจํานวนเบสท้ังหมด 

4) หาคา Probability of Coding แทนดวย p1, p2, p3, …, p8 โดยดูจากคา Position Parameter 
และ Content Parameter เชนหากคา T-Position เทากับ 1.15 จะไดคา Probability of Coding เทากบั 
0.09 แตหาก T-Position เทากับ 1.73 จะไดคา Probability of Coding เทากับ 0.91 ดังรูป 3.1 

5)  กําหนดคา weight แทนดวย w1, w2, w3, ... ,w8 ดังรูป 3.2 
6)  คํานวณหาคา TESTCODE โดย 
     TESTCODE = p1w1+ p2w2+ p3w3 + ... +p8w8  
7) นําคา TESTCODE ท่ีได ไปทํานายผลโดยหาก TESTCODE  มากกวา 0.95 จะทํานายวา

ลําดับเบสนี้เปน Coding แตถามีคานอยกวา 0.74 จะทํานายวาลําดับเบสนี้เปน Noncoding และหากมี
คาระหวาง 0.74 ถึง 0.95 จะทํานายวา No opinion คือยังไมสามารถหาขอสรุปท่ีชัดเจนได ดังรูป 3.3 
 

 
รูป 3.1 คา Probability of Coding ของ Position และ Content พารามิเตอร 

(แหลงท่ีมา;  Fickett J.W.,1982) 
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รูป 3.2 คา weight ท่ีกําหนดใหแตละพารามิเตอร 

(แหลงท่ีมา;  Fickett J.W.,1982) 
 

 
รูป 3.3 คา Probability of Coding ของ Position และ Content พารามิเตอร 

(แหลงท่ีมา;  Fickett J.W.,1982) 
 

3.2 วิธีการทํานายยนีของ GLIMMER 
GLIMMER (Gene Locator and Interpolated Markov ModelER) เปนระบบสําหรับการ

คนหายนีใน microbial DNA โดยใช interpolated Markov models (IMMs) เปนหลักการสําคัญใน
การระบุหา coding region และแยกออกจาก noncoding DNA ซ่ึง IMMs เปนการรวม Markov 
models จาก 1st จนถึง 8th–order แลวกําหนด weight ตามความสามารถในการทํานายของแตละ
โมเดลซ่ึง  Markov models ท่ีนํามาใชคือ 3-periodic nonhomogenous Markov models โดย Steven 
L. Salzberg และคณะ ไดเสนอ Glimmer version 1.0 ในปค.ศ.1997 และพัฒนาเปน Glimmer 
version 2.0 ในปค.ศ.1997 ซ่ึงในปจจุบันไดพัฒนามาถึง Glimmer version 3.0 โดย GLIMMER มี
กระบวนการทาํงานหลัก 2 ข้ันตอน ในข้ันตอนแรก โปรแกรมจะทําการสราง probability model 
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ของ coding sequences ซ่ึงเรียกวา interpolated context model (ICM) จากเซตของ training 
sequences ข้ันท่ีสอง โปรแกรมจะใช ICM ท่ีไดจากขั้นตอนแรกมาระบุหายนี โดยทําการคนหา 
open reading frames (ORFs) ท้ังหมดท่ีมีความยาวมากกวาคา threshold ท่ีกําหนดไว และใหคะแนน 
ORFs เหลานัน้ในแตละสายของ reading frames ท้ัง 6 สายจาก 6-possible reading frames จากนัน้
เลือก ORFs ท่ีมีคะแนนสูงกวาคา threshold ท่ีไดออกแบบไวใน reading frame ท่ีถูกตอง แลวนํามา
ตรวจสอบความเหล่ือมทับกนั (overlap) ถามี ORFs 2 สวนมีความเหล่ือมทับกันใน reading frame 
ท่ีแตกตางกัน overlapping region จะถูกแยกออกมาใหคะแนน และนําคะแนนท่ีไดจาก reading 
framesท้ัง 6 สายมาเปรียบเทียบเพื่อหาวา frame ไหนมีคะแนนสูงสุด frame นั้นนาจะเปนยีน 

(S. Salzberg และคณะ, 1998) 


