
 
บทท่ี 2 

ทฤษฎีและงานวิจัยท่ีเกี่ยวของ 
 
 
 ในขั้นตอนของการศึกษาทฤษฎีและงานวิจัยท่ีเกี่ยวของกับการจําแนกชนิดขอมูลสายลําดับ
โดยวิธีซัพพอรจเวกเตอรแมชชีน ไดแบงเนื้อหาออกเปน 6 สวน โดยมีรายละเอียดดังตอไปนี ้
 - เอ็มเอชซี (Major Histocompatability Complex) 
 - ขอมูลรหัสพันธุกรรมของดีเอ็นเอ (DNA Data) 
 - การถอดรหัสพันธุกรรมของดีเอ็นเอ (DNA Transcription) 
 - โคดอนยูสเอส (Codon Usage) 
 - ได-โคดอนยูสเอส (Di-codon Usage) 
 - การเรียนรูดวยเครื่อง (Machine Learning) 
     
2.1 เอ็มเอชซี (MHC) 

   เอ็มเอชซี คือบริเวณท่ีเปนท่ีตั้งของกลุมยีนบนโครโมโซมท่ี 6 ท่ีถูกคนพบครั้งแรกจากการ
ทดลองในหนู  วามีความสําคัญมาก ในการกําหนดการตอบรับหรือการ ปฏิเสธเนื้อเยื่ อ              
(tissue rejection) โดยพบวา เกิดจากคุณสมบัติของเอ็มเอชซี แอนติเจน ซ่ึงเปนโมเลกุลสําคัญ ท่ี
สรางจากยีนบนเอ็มเอชซีโมเลกุลเหลานี้ โดยจะแสดงออกบนพ้ีนผิวเซลล (cell surface molecule) 
และมีรูปแบบแตกตางกันมาก (Highly polymorphic) ซ่ึงในหนูหรือมนุษยท่ีมีเอ็มเอชซีท่ีตางกัน จะ
ไมสามารถเปล่ียนถายเนื้อเยื่อแกกันได โดยเราเรียกเอ็มเอชซี ในหนูวา เอช-2 (H-2) สวนเอ็มเอชซี
ในมนุษยนั้นเรียกวา ฮิวแมน ลิวโคไซต แอนติเจน (เอชแอลเอ) เนื่องจากโมเลกุลจําพวกนี้ถูกคนพบ
ครั้งแรกบนผิวของเม็ดเลือดขาวในมนุษย (Margulies et al.,1999) โดยการศึกษาตอมาพบวา 
นอกจากคุณสมบัติท่ีเกี่ยวกับการปฏิเสธเนื้อเยื่อ แลวเอ็มเอชซียังมีความสําคัญมาก ในการควบคุม
ป ฏิ กิ ริ ย า ต อ บ ส น อ ง ข อ ง ภู มิ คุ ม กั น  โ ด ย ไ ด ช่ื อ ว า เ ป น  ตั ว ก ร ะ ตุ น ร ะ บ บ ภู มิ คุ ม กั น                      
(Immune response gene: Ir) ซ่ึงภายในโมเลกุลของเอชแอลเอจะประกอบดวยโมเลกุล 3 กลุม 
(Class) คือเอชแอลเอกลุมท่ี I, II และ III ดังแสดงในรูป 2.1 
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รูป 2.1 เอชแอลเอ 
 

เอชแอลเอกลุมท่ี I และเอชแอลเอกลุมท่ี II คือกลุมของรหัสโปรตีนท่ีแสดงแอนติเจนของ
มนุษยบนผิวเซลลตางๆ ในรางกาย เพ่ือใหที-เซลล (T-cells) สามารถแยกความแตกตางและจดจํา
แอนติเจนแปลกปลอมดวยการแสดงออกของโปรตีนเอชแอลเอบนผิวเซลลปกติในรางกาย ซ่ึงจะทํา
ใหที-เซลส  สามารถตรวจพบส่ิงแปลกปลอมและทําการกระตุนระบบภูมิคุมกันตอไป                 
สวนเอชแอลเอกลุมท่ี III นั้นคือกลุมของรหัสโปรตีนหลายชนิดท่ี ซ่ึงสวนใหญเกิดขึ้นในปฏิกริยา
การเกิดภาวะอักเสบ (Inflammation response) รวมท้ังโปรตีนคอมพลีเมนตตางๆ ซ่ึงเปนระบบท่ี
ประกอบดวยการทํางานอยางตอเนื่องของโปรตีนหลายชนิด เพ่ือชวยแอนติบอดีในการทําลาย
แบคทีเรียและรวมท้ังทูเมอร นีโครซิส แฟรกเตอร (ทีเอ็นเอฟ) คือ ตัวกระตุนใหมีการสรางเซลลเม็ด
เลือดขาวออกมามากขึ้น เพ่ือใหเกิดการตอบสนองตอระบบภูมิคุมกันแบบจําเพาะ หรือถาจุลชีพนั้น
ถูกทําลายหมดก็จะกระตุนใหเกิดการซอมแซมเนื้อเยื่อท่ีถูกทําลายตอไป 
 สวนความแตกตางของยีนเอชแอลเอกลุมท่ี I และ II ในมนุษยแตละคนนั้นจะมีความ
แตกตางหรือคลายคลึงกัน แตจะไมเหมือนกันท้ังหมด (Polymorphism) ยกเวนในกรณีท่ีเปนฝาแฝด
เกิดจากไขใบเดียวกัน (Identical twins) จะมีความเขากัน (Matching) ของยีน ซ่ึงเอชแอลเอมี
ความสําคัญมากในการปลูกถายเนื้อเยื่อหรืออวัยวะ (Transplantation) ซ่ึงหากมีความเขากันของยีน
หรือมีความคลายคลึงกันมากจะทําใหมีโอกาสเกิดการสลัด (Rejection) เนื้อเยื่อหรืออวัยวะได
นอยลง 
 
 

Receptors for 
antigen-presentation 

found on  
Nucleated cells 

Receptors for 
antigen-presentation 

found on 
macrophages and B 

Complement 
components and 

others 
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2.1.1 กระบวนการนําเสนอแอนติเจน (Antigen Processing and Presentation) 
 โดยปกติแลวทุกเซลลในรางกายสามารถแสดงถึงเอชแอลเอกลุมท่ี I บนผิวเซลลได แตใน
เซลลภูมิคุมกันเชน เซลลท่ีทําลายจุลชีพหรือส่ิงแปลกปลอม (Macrophages) และบี-เซลล (B-cell) 
นั้นเปนเซลลท่ีมีลักษณะพิเศษท่ีสามารถแสดงถึงเอชแอลเอกลุมท่ี II ได สวนในการกระตุนที-เซลล 
จะมีเซลลท่ีเรียกวาไซโตโตซิค (Cytotoxic) ซ่ึงมีความสามารถในการจดจําแอนติเจนดวยการจับกับ
เอชแอลเอกลุมท่ี I ในขณะท่ีเซลลผูชวย (Helper) นั้นจะมีความสามารถในการจดจําแอนติเจนดวย
การจับกับเอชแอลเอกลุมท่ี II ซ่ึงมีกระบวนการนําเสนอแอนติเจนท่ีแตกตางกัน ดังแสดงในรูป 2.2  
 
 
 
 
 
 
 
 
 

รูป 2.2 โครงสรางของเอชแอลเอกลุมท่ี I และเอชแอลเอกลุมท่ี II ในการจับกับแอนติเจน 
พรอมกับการนําเสนอเซลลไซโตโตซิคและเซลลผูชวยในการกระตุนที-เซลล 

(ท่ีมา: http://www.sc.chula.ac.th/courseware/GenBio103/Immune-system16_7_3.ppt) 

2.1.2 เอชแอลเอกลุมที ่I 
 เอชแอลเอกลุมท่ี I พบไดในทุกเซลลปกติของรางกาย เม่ือไดสัมผัสกับแอนติเจน
แปลกปลอมภายในเซลลรางกาย (Intracellular sources) จะสามารถยอยแอนติเจนและยื่นสวนท่ีจับ
แอนติเจนแปลกปลอมจากภายในเซลลออกมาใหแกไซโตโตซิค ที-เซลล (Cytotoxic T-cell) ซ่ึง
ลักษณะการนําเสนอเชนนี้สวนมากจะพบในการติดเช้ือไวรัส เนื่องจากรูปแบบการติดเช้ือภายใน
เซลลนั้น จะทําใหสะดวกตอการนําเสนอแอนติเจนอีกดวย และนอกจากนี้โปรตีนในเซลลท่ีผิดปกติ
จากเซลลรางกายท่ีผาเหลา (Mutant cell) นั้นก็สามารถถูกนําเสนอในลักษณะเดียวกันนี้ได เพ่ือให
เกิดการกระตุนภูมิคุมกันมาทําลายเซลลนั้นตอไป  
 ขั้นตอนในการนําเสนอแอนติเจนหลังจากท่ีเซลลไดมีการยอยจนเปนช้ินเดียวกับแอนติเจน
แปลกปลอมแลว ช้ินสวนของแอนติเจนแปลกปลอมนี้จะถูกสงไปยังเอนโดพาสมิค เรคติโคลัม  
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(Endoplasmic recticulum) เพ่ือจับกับโปรตีนเอชแอลเอกลุมท่ี I ท่ีเพ่ิงสรางเสร็จจนกลายเปน       
เอชแอลเอกลุมท่ี I ตอจากนั้นจึงจะเดินทางไปท่ีเยื่อหุมเซลลและถูกยื่นออกไปบนผิวเซลลเพ่ือ
นําเสนอใหแกไซโตโตซิค ที-เซลลมาจับ ทําใหเกิดการกระตุนไซโตโตซิค ที-เซลลใหหล่ังเอนไซม
และทําการโพลี-ฟอรมม่ิง โปรตีน (Pore-forming proteins) ไปยังเซลลเปาหมายซ่ึงก็คือเซลลท่ี
นําเสนอแอนติเจน ซ่ึงเปนผลใหเซลลนั้นเกิดการแตกตัวออกมา ดังแสดงในรูป 2.3 
 โดยไซโตโตซิค ที-เซลลนั้นจะเปนตัวท่ีสามารถจดจําหรือทําลายแอนติเจนแปลกปลอมได
จากการนําเสนอท่ีผิวเซลลรวมกับโมเลกุลของเอชแอลเอกลุมท่ี I เทานั้น โดยอาจเรียกไซโตโตซิค 
ที-เซลลวาเปนตัวรวมยับยั้งของเอชแอลเอกลุมท่ี I (HLA Class I restricted) 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

รูป 2.3 ขั้นตอนการนําเสนอแอนติเจนดวยโมเลกุลของเอชแอลเอกลุมท่ี I 
(ท่ีมา: http://cyberclass.msu.ac.th/) 

2.1.3 เอชแอลเอกลุมที ่II 
 เนื่องจากยีนรหัสโมเลกุลของเอชแอลเอกลุมท่ี II พบเฉพาะในเซลลเชนโมโนไซท 
(Monocytes), มาโครพาเกส (Macrophages) และบี-เซลล (B-cells) ซ่ึงเซลลเหลานี้จะสามารถ
นําเสนอแอนติเจนแปลกปลอมจากนอกเซลลได (Extracellular sources)  โดยเริ่มตนจากการกลืน
กินแอนติเจนแปลกปลอมเขาไปในเซลลกอนท่ีจะถูกยอยเปนช้ินภายในถุง (Phagosomes)  
โดยท่ัวไปโมเลกุลของเอชแอลเอกลุมท่ี II ซ่ึงถูกสรางจากเอนโดพาสมิค เรคติโคลัม จะเคล่ือนมา
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จับกับช้ินสวนของแอนติเจนแปลกปลอมจนกลายเปนแอนติเจนของเอชแอลเอกลุมท่ี II จากนั้นจะ
เดินทางไปยังเยื่อหุมเซลลเพ่ือยื่นออกไปบนผิวเซลลและนําเสนอใหแกเซลลผูชวยที-เซลล (Helper 
T-cells) ตอไป และเซลลผูชวยที-เซลลเทานั้น ท่ีสามารถจดจําหรือแยกแอนติเจนแปลกปลอมได
ดวยการนําเสนอจากโมเลกุลเอชแอลเอกลุมท่ี II ซ่ึงอาจเรียก ผูชวยที-เซลล วาเปนตัวรวมยับยั้งของ
เอชแอลเอกลุมท่ี II (HLA Class II restricted) ดังแสดงในรูป 2.4  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
รูป 2.4 ขั้นตอนการนําเสนอดวยโมเลกุลโปรตีนเอชแอลเอกลุมท่ี II 

(ท่ีมา: http://cyberclass.msu.ac.th/)  
 

สวนเซลลมาโครพาเกส มีความสามารถท่ีจะนําเสนอแอนติเจนแปลกปลอมท่ีมีลักษณะ
แตกตางกันเปนจํานวนมาก จึงมีบทบาทในการตอบสนองแบบไมจําเพาะ (Non-specific)  

แตสวนในบี-เซลลนั้นจะจับกับแอนติเจนแปลกปลอมอยางจําเพาะท่ีตัวรับบี-เซลล         
(B-cell Receptors) กอนท่ีจะสงเขาไปยอยภายในเซลล บี-เซลลแตละเซลล จะมีตัวรับบีเซลลเพียง
ชนิดเดียวซ่ึงจะสามารถนําเสนอแอนติเจนอยางจําเพาะเพียงชนิดเดียว จึงมีบทบาทในการ
ตอบสนองแบบจําเพาะ (Specific) 

(Abbas et al., 1997) 
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2.2 ขอมูลรหัสพันธุกรรมของดีเอ็นเอ  
เนื่องจากงานวิจัยท่ีทํามีความเกี่ยวของกับงานทางดานชีววิทยาอยางมากโดยเฉพาะเรื่อง     

ดีเอ็นเอ จึงจําเปนจะตองอธิบายใหเขาใจเกี่ยวกับเรื่องของดีเอ็นเอและเทคนิคการไดมาของขอมูล
พอสังเขป 
 ส่ิงมีชีวิตทุกส่ิงในโลกดํารงพันธุอยู ไดโดยการถายทอดลักษณะทางพันธุกร รม        
(Genetic character) จากรุนหนึ่งไปสูอีกรุนหนึ่งตอๆ กันไป ตัวอยางเชน มนุษยเราถายทอดลักษณะ
ทางกายภาพ เชนสีผม สีผิว สีตา ฯลฯ จากพอแมไปสูลูก เปนตน ลักษณะทางพันธุกรรมท่ีสืบทอด
ตอกันไปนี้แตกตางกันไปตามเผาพันธุของส่ิงมีชีวิต ยีนเหลานี้ เปนตัวควบคุมลักษณะทาง
พันธุกรรมใหแสดงออกมาในส่ิงมีชีวิตแตละรุน ทําใหการแสดงออกของลักษณะทางพันธุกรรมท่ี
ไดรับการถายทอดมาเพียงบางลักษณะ ซ่ึงมีจํานวนนอยมากเม่ือเทียบกับจํานวนของลักษณะทาง
พันธุกรรมท่ีไดรับการถายทอดมาท้ังหมด ลักษณะทางพันธุกรรมท้ังหมดท่ีแสดงออกและไมแสดง
ออกมา จะถูกถายทอดไปสูรุนตอไป การถายทอดลักษณะทางพันธุกรรมของส่ิงมีชีวิตนี้จําเปนตอง
อาศัยขาวสารทางพันธุกรรมของส่ิงมีชีวิตหรือท่ีเรียกวา สารพันธุกรรม โดยสําหรับส่ิงมีชีวิต      
สวนใหญแลวจะมีดีเอ็นเอ (DNA) เปนสารพันธุกรรม หรืออาจกลาวไดวา ดีเอ็นเอเปนท่ีเก็บขอมูล
ทางพันธุกรรมของส่ิงมีชีวิต ขอมูลทางพันธุกรรมถูกจัดเก็บอยูในรูปแบบท่ีเปนรหัสท่ีแตกตางกัน
โดยจัดเรียงอยูบนดีเอ็นเอ ซ่ึงรหัสเหลานี้เรียกวา รหัสพันธุกรรม (Genetic code) ทําใหการถายทอด
ลักษณะทางพันธุกรรมจึงเปนลักษณะเฉพาะของรหัสพันธุกรรมแตละตัว และเนื่องจากยีนเปน     
ชุดของรหัสพันธุกรรมท่ีจัดเรียงอยูบนดีเอ็นเอ การถายทอดลักษณะทางพันธุกรรมจึงเปนการ
ถายทอดยีนท้ังหมดดวย 
 ความสามารถในการควบคุมการแสดงออกของลักษณะทางพันธุกรรมในส่ิงมีชีวิตแตละรุน
ของยีน เกี่ยวเนื่องมาจากการท่ียีนมีความเกี่ยวของกับการสังเคราะหโปรตีนของเซล ซ่ึงถ่ือวามี  
ความเกี่ยวของกับการแสดงลักษณะและการดํารงชีวิตของส่ิงมีชีวิต โดยควบคุมการสังเคราะห
โปรตีนนั่นเอง 
 การท่ีดีเอ็นเอสามารถควบคุมลักษณะทางพันธุกรรมและการสังเคราะหโปรตีนของ
ส่ิงมีชีวิตนี้เอง จึงมีผูพยายามศึกษาและทําความเขาใจความหมายของรหัสพันธุกรรมท่ีดีเอ็นเอ     
เก็บไว เพ่ือเขาใจลักษณะทางพันธุกรรมของส่ิงมีชีวิต และกลไกการตอบสนองตอความตองการ
หรือการกระตุนจากส่ิงแวดลอมของเซลลส่ิงมีชีวิต ในปจจุบันจึงมีการคิดคนเครื่องมือเพ่ือชวยใน
การศึกษาและวิเคราะหขอมูลทางพันธุกรรมเหลานี้  

(ชโลธร, 2546) 
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2.3 การถอดรหัสพันธุกรรมของดีเอ็นเอ  
 ส่ิงมีชีวิตสวนใหญมีดีเอ็นเอ (DNA: Deoxyribonucleic acid) เปนสารพันธุกรรม ซ่ึงบรรจุ
ขาวสารทางพันธุกรรมของส่ิงมีชีวิตในรูปแบบท่ีเปนรหัสพันธุกรรม โดยดีเอ็นเอใชรหัสพันธุกรรม
ท่ีเก็บไวนี้ในการควบคุมลักษณะทางพันธุกรรมและการสังเคราะหโปรตีนของส่ิงมีชีวิต เนื่องจาก
ส่ิงมีชีวิตมีการถายทอดลักษณะทางพันธุกรรมจากหนึ่งไปสูอีกรุนหนึ่งไดโดยการถายทอด              
ดีเอ็นเอนั่นเอง 
 ดีเอ็นเอเปนสารอินทรียท่ีมีคุณสมบัติเปนกรดและพบในนิวเคลียสของเซลลส่ิงมีชีวิต        
ดีเอ็นเอ จะประกอบขึ้นจากการเช่ือมกันของสายพอลินิวคลีโอไทด (Polynucleotide) หรือ           
สายพันธุกรรม 2 สาย ซ่ึงทําใหเกิดโครงสรางท่ีมีลักษณะเปนเกลียว ซ่ึงสายพันธุกรรมแตละสาย
ประกอบดวยนิวคลีโอไทด 4 ชนิด ไดแก อะดีนีน (adenine) กัวนีน (guanine) ไซโทซีน (cytosine) 
และไทมีน (thymine) เนื่องจากนิวคลีโอไทดเหลานี้มีธาตุไนโตรเจนเปนองคประกอบหลักและมี
คุณสมบัติเปนเบส จึงมีการเรียกนิวคลีโอไทดเหลานี้ส้ันๆวา เบส (base) นิวคลีโอไทดท้ัง 4 ชนิดนี้
แตกตางกันตามสวนประกอบท่ีเปนเบส และมีช่ือเรียกส้ันๆวา เบส A เบส G เบส C และเบส T 
ตามลําดับ ซ่ึงนิวคลีโอไทดเหลานี้จะเช่ือมตอกันไปเปนสายกลายเปนสายพันธุกรรม ลําดับการ
เช่ือมตอของนิวคลีโอไทดหรือท่ีเรียกวาลําดับเบส (Base sequence) นั่นจะแตกตางกันทําใหสาย
พันธุกรรมแตละสายมีความแตกตางกัน แตสําหรับสายพันธุกรรม 2 สายเช่ือมตอกันกลายเปน         
ดีเอ็นเอแตละสาย โดยลําดับเบสแตละตําแหนงสามารถจับคูเขากับเบสในลําดับเบสของอีกสายหนึ่ง
ในตําแหนงท่ีตรงกันได โดยเบส A จับคูกับเบส T และเบส G จับคูกับเบส C เสมอ เราจึงเรียกลําดับ
เบสท่ีสามารถเขาคูกับลําดับเบสท่ีสามารถเขาคูกับลําดับเบสอีกลําดับหนึ่งไดวา ลําดับเบสประกอบ 
(Complementary base sequence) ตัวอยางเชน ลําดับเบส G-T-C-C-T-A มีลําดับเบสประกอบเปน    
C-A-G-G-A-T เปนตน ลําดับเบสท่ีตางกันเม่ือใชเบสในจํานวนท่ีแตกตางกันบนสายพันธุกรรม    
จะทําใหเกิดรหัสท่ีแตกตางกันอยางมากมาย ตัวอยางเชน ถาพิจารณาใหเบส 2 โมเลกุลเรียงตอกัน
แบบ (4ଶ = 16) เปนตน ในความจริงแลว สายพันธุกรรมประกอบดวยการจัดเรียงลําดับของเบส
หลายโมเลกุลซ่ึงอาจมีมากถึงระดับหม่ืนโมเลกุล จึงกอใหเกิดความหลากหลายทางพันธุกรรมของ
ส่ิงมีชีวิตมากมาย  

(ชโลธร, 2546) 
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2.4 โคดอนยูสเอส 
รหัสพันธุกรรมหรือโคดอนหมายถึงลําดับของนิวคลีโอไทดบนดีเอ็นเอ เพ่ือทําการส่ือสาร

ในการถอดขอความของรหัสพันธุกรรมท่ีไดจากดีเอ็นเอ ใหออกมาเปนลําดับของกรดอะมิโน       
ในรูปแบบของโมเลกุลโปรตีน จากการคนควาพบวามีรหัสพันธุกรรมอยู 64 ตัวตอกรดอะมิโน
ท้ังหมด 20 ชนิด โดยมีการจัดเรียงของนิวคลีโอไทดเปน 3 ตัว ซ่ึงจะประกอบกันเปนรหัส
พันธุกรรมสําหรับกรดอะมิโนหนึ่งตัว กรดอะมิโนตัวหนึ่งอาจมีรหัสพันธุกรรมมากกวาหนึ่งได 
ดังนั้นรหัสพันธุกรรมบนอารเอ็นเอส่ือสารนี้เรียกวา ทริพเพลตโคดอน (Triplet code) หรือโคดอน 
(Codon) ดังตาราง 2.1 

ตาราง 2.1 ตารางรหัสพันธุกรรม 
(ท่ีมา: http://www.mun.ca/biology/scarr/MGA2_03-20.html) 

 
   

 
 
 
 
 
 
 
 
 
ในรหัสพันธุกรรม ท่ีมีการจัดเรียงของรหัสดีเอ็นเอในแตละตําแหนงจะมีเบสอยู 3 โมเลกุล      

เราจึงเรียกแตละรหัสวาโคดอน ซ่ึงถาดูในระดับของอารเอ็นเอ จะสามารถเขาใจถึงหนาท่ีของโค
ดอนแตละตัว ไดคือ ในการสังเคราะหโปรตีนทรานสเฟอรอารเอนเอ (tRNA) มีหนาท่ีนํา        
กรดอะมิโนมายังแมสเซนเจอรอารเอนเอ โดยทรานสเฟอรอารเอนเอ จะเขาจับกับแมสเซนเจอร-
อารเอนเอ ซ่ึงทรานสเฟอรอารเอนเอแตละโมเลกุลจะมีลําดับเบส 3 โมเลกุลท่ีเขาคูกับโคดอนได
เรียกเบส 3โมเลกุล โดยทรานสเฟอรอารเอนเอ นี้เรียกวา แอนติโคดอน (Anticodon)  

โดยการแปลลําดับของเบสในแมสเซนเจอรอารเอนเอ (mRNA) จะตองเริ่มจากปลาย         
5’ ไปยังปลาย 3’ โดยท่ีลําดับของเบสสามตัวติดตอกันจะกําหนดเปนรหัสสําหรับกรดอะมิโน    
หนึ่งตัว สําหรับรหัสเริ่มตนของกรดอะมิโนตัวแรกคือ AUG ซ่ึงเปนพวกโปรคาริโอท โดย      
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กรดอะมิโนนั้นคือ เอ็น-ฟอรมิล เมไทโอนีนซ่ึงถูกพามาดวยทรานสเฟอรอารเอนเอ ท่ีตางกันกับ 
ท ร า น ส เ ฟ อ ร อ า ร เ อ น เ อ ท่ี พ า ก ร ด อ ะ มิ โ น เ ม ไ ท โ อ นี น ภ า ย ใ น ห ว ง โ ซ พ อ ลิ เ พ ป ไ ท ด                      
สําหรับพวกยูคาริโอทนั้น กรดอะมิโนตัวแรกคือเมไทโอนีนจะไมมีการเติมหมูฟอรมิล ท่ีเมไท
โอนีน ยกเวนการสังเคราะหโปรตีนท่ีเกิดขึ้นในไมโทคอนเดรีย (Mitochondria) และคลอโรพลาสต 
(Chloroplasts) ซ่ึงจะมี เอ็น-ฟอรมิล เมไทโอนีนเปนกรดอะมิโนตัวแรก AUG ซ่ึงจะเปนโคดอน
เดียวเทานั้นท่ีจําเพาะตอกรดเมไทโอนีนจึงทําหนาท่ีเปนท้ังโคดอนเริ่มตนและโคดอนสําหรับ        
เมไทโอนีนท่ีอยูภายในหวงโซพอลิเพปไทด  สวนการแปลรหัสจะหยุดเม่ือพบโคดอน                      
ท่ีมีความหมายใหหยุดหรือรหัสหยุด เนื่องจากไมมีทรานสเฟอรอารเอนเอ ท่ีมีแอนติโคดอนท่ี
เฉพาะตอโคดอนนั้น จะมีการกําหนดโคดอนท่ีเปนรหัสหยุดคือ UAA 

(Nirenberg and Kborana, 1961) 
 

2.4.1 การคํานวณหาความเหมือนเชิงเปรียบเทียบโดยการใชความถี่ในรูปแบบโคดอน  
จากการพัฒนาวิ ธีการในการจําแนกยีน โดยใชโคดอนเปนคุณสมบัติหลักและ                   

ใชซัพพอรตเวกเตอรแมชชีนในการหาตําแหนงของกลุมยีน เพ่ือแกไขปญหาการจําแนกชนิดของ
ขอมูล (Ma et al., 2009) โดยจะทําการเปล่ียนลําดับเบสของขอมูลเขาท้ังหมดใหอยูในรูปของ
เวกเตอรท่ีมี 59 มิติของคุณลักษณะ ซ่ึงในแตละองคประกอบนั้นจะสอดคลองกับการคํานวณหา
ความเหมือนเชิงเปรียบเทียบโดยการใชความถ่ีในรูปแบบโคดอน (อาเอสซีย)ู ซ่ึงสามารถคํานวณได
ดังสมการ 

 
ݎ                                              = ݊ × ௦ೖ

௧௧ೖ
                                                 (2.1) 

 
โดย           ݎ  คือคาความเหมือนของโคดอนท่ีตําแหนง ݇ ใดๆ 

  คือจํานวนของการพบโคดอนท่ีเหมือนกันในตําแหนง ݇ ใดๆݏܾ      
ݐݐ                           คือจํานวนท้ังหมดของการพบโคดอนท่ีเหมือนกันในตําแหนง ݇ ใดๆ 
                    ݊  คือจํานวนของโคดอนท่ีเหมือนกันท่ีตําแหนง ݇ ใดๆ 
 

 ซ่ึงจากวิธีการขางตนจะเห็นวาคุณลักษณะท้ังหมดของโคดอนจะมีเทากับ 64 มิติ             
ของคุณลักษณะดังตาราง 2.1 แตจะมีอยู 5 โคดอนท่ีเปนโคดอนท่ีมีลักษณและมีหนาท่ีเฉพาะเจาะจง 
ซ่ึงจะไมนํามาพิจารณา คือ UGG, AUG, UGA, UAA, UAG ซ่ึงจะเหลือโคดอนท่ีนํามาพิจารณา
เทากับ 59 มิติ จากคุณลักษณะท้ังหมดท่ีใชเปนคุณลักษณะในการจําแนกชนิดขอมูลตอไป 
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โดยวิธีการนี้จะใชในการแปลงคุณลักษณะของวิธีการทันสมัยตางๆ เพ่ือใชในการปรับให
อยูบนมาตรฐานเดียวกัน ซ่ึงเปนสวนหนึ่งของวิธีการเปรียบเทียบประสิทธิภาพในการจําแนกชนิด
ขอมูล เปนตน 
 
2.5 ได-โคดอนยูสเอส 

ได-โคดอนเปนรหัสพันธุกรรมท่ีพัฒนาหรือตอยอดการวิเคราะหขอมูลสายลําดับจาก       
โคดอน โดยจะพิจารณาขอมูลตามคุณลักษณะของขอมูล ซ่ึงคุณลักษณะทางพันธุกรรมตางๆ จะใช
ในการแปลงขอมูลเขาใหอยูในรูปของคุณลักษณะท่ีกําหนดสําหรับการจําแนกชนิดกลุมขอมูล โดย
จะทําการแจกแจงทุกกรณี ท่ีเปนไปไดท้ังหมด ตามลักษณะการพิจารณา ไดนี ้

- โคดอนจะมีคุณลักษณะลักษณะทางพันธุกรรมท่ีเปนไปไดท้ังหมดเทากับ 59 รูปแบบ  
- ได-โคดอนจะมีคุณลักษณะทางพันธุกรรมท่ีเปนไปไดท้ังหมดเทากับ 4096 รูปแบบ 

 โดยในงานวิจัยลักษณะนี้จะนี้แสดงใหเห็นถึงการใชงานของได-โคดอน ซ่ึงเปนปจจัยในการ
วิเคระหคุณลักษณะของขอมูลสายลําดับนั้นๆ และจะเห็นไดวาผลลัพธท่ีไดดีกวาการพิจารณาโดย
โคดอนเพียงอยางเดียว ดังนั้นการใชได-โคดอนจึงเปนตัวช้ีวัดท่ีดีในการแสดงออกของยีน           
และการศึกษาในระดับโมเลกุลตอไป 

(Nguyen et al, 2009) 
 
2.6 การเรียนรูดวยเคร่ือง 

 การเรียนรูของเครื่องเปนสาขาหนึ่งของปญญาประดิษฐ ท่ีเกี่ยวของกับการพัฒนาเทคนิควิธี 
เพ่ือใหคอมพิวเตอรสามารถเรียนรู โดยเนนท่ีวิธีการเพ่ือสรางโปรแกรมคอมพิวเตอรจากการ
วิเคราะหชุดขอมูล โดยการเรียนรูดวยเครื่องจะเกี่ยวของอยางมากในงานทางสถิติศาสตรและ
คอมพิวเตอร เนื่องจากท้ังสองสาขานี้ จะศึกษาถึงการวิเคราะหขอมูลเชนเดียวกัน โดยการเรียนรูของ
เครื่องจะแบงไดตามลักษณะผลลัพธ โดยท่ัวไปไดแก 

 
2.6.1 การเรียนแบบมีผูสอน (Supervised Learning)  
การเรียนรูแบบมีผูสอนเปนเทคนิคหนึ่งของการเรียนรูของเครื่องซ่ึงสรางฟงกชันจาก   

ขอมูลฝกสอน (Training data) ซ่ึงขอมูลฝกสอนนี้ จะประกอบดวยวัตถุเขาท่ีอยูในรูปของเวกเตอร 
และผลลัพธท่ีตองการ โดยผลจากการเรียนรูจะเปนฟงกชันท่ีอาจจะใหคาตอเนื่อง ซ่ึงจะอยูใน
รูปแบบของการถดถอย (Regression) หรือใชทํานายประเภทของวัต ถุ ซ่ึงจะเรี ยกว า                      
การแบงประเภท (classification) โดยหนาท่ีหลักของเครื่องเรียนรูแบบมีผูสอน จะทํานายคาของ
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ฟงกชันจากขอมูลเขาท่ีถูกตองโดยใชตัวอยางการฝกสอนจํานวนนอย (Training examples) โดย
เครื่องเรียนรูจะตองทําใหมีลักษณะท่ัวไป (Generalize) จากขอมูลท่ีมีอยูไปยังกรณีท่ีไมเคยพบอยาง
มีเหตุผล 

 
2.6.2 การเรียนแบบไมมีผูสอน (Unsupervised Learning)  
การเรียนรูแบบไมมีผูสอนเปนเทคนิคหนึ่งของการเรียนรูดวยเครื่อง โดยการสรางโมเดลท่ี

เหมาะสมกับขอมูล โดยการเรียนรูแบบนี้จะแตกตางจากการเรียนรูแบบมีผูสอน คือจะไมมีการระบุ
ผลลัพธท่ีตองการหรือประเภทไวกอน ซ่ึงการเรียนรูแบบนี้จะพิจารณาวัตถุเปนเซตของตัวแปรสุม 
แลวจึงสรางโมเดลความหนาแนนรวมของชุดขอมูล และยังสามารถนําไปใชรวมกับการอนุมาน
แบบเบย เพ่ือหาความนาจะเปนแบบมีเง่ือนไขของตัวแปรสุม และจัดอยูในรูปแบบของการแบงกลุม
ขอมูล 

 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

รูป 2.5 การเรียนรูปแบบมีผูสอนและการเรียนรูแบบไมมีผูสอน  
 (ท่ีมา: http://jco.ascopubs.org/content/20/7/1932.full) 

 
 


