
 
บทท่ี 2 

ทฤษฎีและงานวิจัยท่ีเกี่ยวของ 
 
 
 ในขั้นตอนของการศึกษาทฤษฎีและงานวิจัยท่ีเกี่ยวของกับการจําแนกชนิดขอมูลสายลําดับ
โดยวิธีซัพพอรจเวกเตอรแมชชีน ไดแบงเนื้อหาออกเปน 6 สวน โดยมีรายละเอียดดังตอไปนี ้
 - เอ็มเอชซี (Major Histocompatability Complex) 
 - ขอมูลรหัสพันธุกรรมของดีเอ็นเอ (DNA Data) 
 - การถอดรหัสพันธุกรรมของดีเอ็นเอ (DNA Transcription) 
 - โคดอนยูสเอส (Codon Usage) 
 - ได-โคดอนยูสเอส (Di-codon Usage) 
 - การเรียนรูดวยเครื่อง (Machine Learning) 
     
2.1 เอ็มเอชซี (MHC) 

   เอ็มเอชซี คือบริเวณท่ีเปนท่ีตั้งของกลุมยีนบนโครโมโซมท่ี 6 ท่ีถูกคนพบครั้งแรกจากการ
ทดลองในหนู  วามีความสําคัญมาก ในการกําหนดการตอบรับหรือการ ปฏิเสธเนื้อเยื่ อ              
(tissue rejection) โดยพบวา เกิดจากคุณสมบัติของเอ็มเอชซี แอนติเจน ซ่ึงเปนโมเลกุลสําคัญ ท่ี
สรางจากยีนบนเอ็มเอชซีโมเลกุลเหลานี้ โดยจะแสดงออกบนพ้ีนผิวเซลล (cell surface molecule) 
และมีรูปแบบแตกตางกันมาก (Highly polymorphic) ซ่ึงในหนูหรือมนุษยท่ีมีเอ็มเอชซีท่ีตางกัน จะ
ไมสามารถเปล่ียนถายเนื้อเยื่อแกกันได โดยเราเรียกเอ็มเอชซี ในหนูวา เอช-2 (H-2) สวนเอ็มเอชซี
ในมนุษยนั้นเรียกวา ฮิวแมน ลิวโคไซต แอนติเจน (เอชแอลเอ) เนื่องจากโมเลกุลจําพวกนี้ถูกคนพบ
ครั้งแรกบนผิวของเม็ดเลือดขาวในมนุษย (Margulies et al.,1999) โดยการศึกษาตอมาพบวา 
นอกจากคุณสมบัติท่ีเกี่ยวกับการปฏิเสธเนื้อเยื่อ แลวเอ็มเอชซียังมีความสําคัญมาก 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) ซ่ึงภายในโมเลกุลของเอชแอลเอจะประกอบดวยโมเลกุล 3 กลุม 
(Class) คือเอชแอลเอกลุมท่ี I, II และ III ดังแสดงในรูป 2.1 
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รูป 2.1 เอชแอลเอ 
 

เอชแอลเอกลุมท่ี I และเอชแอลเอกลุมท่ี II คือกลุมของรหัสโปรตีนท่ีแสดงแอนติเจนของ
มนุษยบนผิวเซลลตางๆ ในรางกาย เพ่ือใหที-เซลล (T-cells) สามารถแยกความแตกตางและจดจํา
แอนติเจนแปลกปลอมดวยการแสดงออกของโปรตีนเอชแอลเอบนผิวเซลลปกติในรางกาย ซ่ึงจะทํา
ใหที-เซลส  สามารถตรวจพบส่ิงแปลกปลอมและทําการกระตุนระบบภูมิคุมกันตอไป                 
สวนเอชแอลเอกลุมท่ี III นั้นคือกลุมของรหัสโปรตีนหลายชนิดท่ี ซ่ึงสวนใหญเกิดขึ้นในปฏิกริยา
การเกิดภาวะอักเสบ (Inflammation response) รวมท้ังโปรตีนคอมพลีเมนตตางๆ ซ่ึงเปนระบบท่ี
ประกอบดวยการทํางานอยางตอเนื่องของโปรตีนหลายชนิด เพ่ือชวยแอนติบอดีในการทําลาย
แบคทีเรียและรวมท้ังทูเมอร นีโครซิส แฟรกเตอร (ทีเอ็นเอฟ) คือ ตัวกระตุนใหมีการสรางเซลลเม็ด
เลือดขาวออกมามากขึ้น เพ่ือใหเกิดการตอบสนองตอระบบภูมิคุมกันแบบจําเพาะ หรือถาจุลชีพนั้น
ถูกทําลายหมดก็จะกระตุนใหเกิดการซอมแซมเนื้อเยื่อท่ีถูกทําลายตอไป 
 สวนความแตกตางของยีนเอชแอลเอกลุมท่ี I และ II ในมนุษยแตละคนนั้นจะมีความ
แตกตางหรือคลายคลึงกัน แตจะไมเหมือนกันท้ังหมด (Polymorphism) ยกเวนในกรณีท่ีเปนฝาแฝด
เกิดจากไขใบเดียวกัน (Identical twins) จะมีความเขากัน (Matching) ของยีน ซ่ึงเอชแอลเอมี
ความสําคัญมากในการปลูกถายเนื้อเยื่อหรืออวัยวะ (Transplantation) ซ่ึงหากมีความเขากันของยีน
หรือมีความคลายคลึงกันมากจะทําใหมีโอกาสเกิดการสลัด (Rejection) เนื้อเยื่อหรืออวัยวะได
นอยลง 
 
 

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) 
 โดยปกติแลวทุกเซลลในรางกายสามารถแสดงถึงเอชแอลเอกลุมท่ี I บนผิวเซลลได แตใน
เซลลภูมิคุมกันเชน เซลลท่ีทําลายจุลชีพหรือส่ิงแปลกปลอม (Macrophages) และบี-เซลล (B-cell) 
นั้นเปนเซลลท่ีมีลักษณะพิเศษท่ีสามารถแสดงถึงเอชแอลเอกลุมท่ี II ได สวนในการกระตุนที-เซลล 
จะมีเซลลท่ีเรียกวาไซโตโตซิค (Cytotoxic) ซ่ึงมีความสามารถในการจดจําแอนติเจนดวยการจับกับ
เอชแอลเอกลุมท่ี I ในขณะท่ีเซลลผูชวย (Helper) นั้นจะมีความสามารถในการจดจําแอนติเจนดวย
การจับกับเอชแอลเอกลุมท่ี II ซ่ึงมีกระบวนการนําเสนอแอนติเจนท่ีแตกตางกัน ดังแสดงในรูป 2.2  
 
 
 
 
 
 
 
 
 

รูป 2.2 โครงสรางของเอชแอลเอกลุมท่ี I และเอชแอลเอกลุมท่ี II ในการจับกับแอนติเจน 
พรอมกับการนําเสนอเซลลไซโตโตซิคและเซลลผูชวยในการกระตุนที-เซลล 

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

2.1.2 เอชแอลเอกลุมที ่I 
 เอชแอลเอกลุมท่ี I พบไดในทุกเซลลปกติของรางกาย เม่ือไดสัมผัสกับแอนติเจน
แปลกปลอมภายในเซลลรางกาย (Intracellular sources) จะสามารถยอยแอนติเจนและยื่นสวนท่ีจับ
แอนติเจนแปลกปลอมจากภายในเซลลออกมาใหแกไซโตโตซิค ที-เซลล (Cytotoxic T-cell) ซ่ึง
ลักษณะการนําเสนอเชนนี้สวนมากจะพบในการติดเช้ือไวรัส เนื่องจากรูปแบบการติดเช้ือภายใน
เซลลนั้น จะทําใหสะดวกตอการนําเสนอแอนติเจนอีกดวย และนอกจากนี้โปรตีนในเซลลท่ีผิดปกติ
จากเซลลรางกายท่ีผาเหลา (Mutant cell) นั้นก็สามารถถูกนําเสนอในลักษณะเดียวกันนี้ได เพ่ือให
เกิดการกระตุนภูมิคุมกันมาทําลายเซลลนั้นตอไป  
 ขั้นตอนในการนําเสนอแอนติเจนหลังจากท่ีเซลลไดมีการยอยจนเปนช้ินเดียวกับแอนติเจน
แปลกปลอมแลว ช้ินสวนของแอนติเจนแปลกปลอมนี้จะถูกสงไปยังเอนโดพาสมิค เรคติโคลัม  
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(Endoplasmic recticulum) เพ่ือจับกับโปรตีนเอชแอลเอกลุมท่ี I ท่ีเพ่ิงสรางเสร็จจนกลายเปน       
เอชแอลเอกลุมท่ี I ตอจากนั้นจึงจะเดินทางไปท่ีเยื่อหุมเซลลและถูกยื่นออกไปบนผิวเซลลเพ่ือ
นําเสนอใหแกไซโตโตซิค ที-เซลลมาจับ ทําใหเกิดการกระตุนไซโตโตซิค ที-เซลลใหหล่ังเอนไซม
และทําการโพลี-ฟอรมม่ิง โปรตีน (Pore-forming proteins) ไปยังเซลลเปาหมายซ่ึงก็คือเซลลท่ี
นําเสนอแอนติเจน ซ่ึงเปนผลใหเซลลนั้นเกิดการแตกตัวออกมา ดังแสดงในรูป 2.3 
 โดยไซโตโตซิค ที-เซลลนั้นจะเปนตัวท่ีสามารถจดจําหรือทําลายแอนติเจนแปลกปลอมได
จากการนําเสนอท่ีผิวเซลลรวมกับโมเลกุลของเอชแอลเอกลุมท่ี I เทานั้น โดยอาจเรียกไซโตโตซิค 
ที-เซลลวาเปนตัวรวมยับยั้งของเอชแอลเอกลุมท่ี I (HLA Class I restricted) 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

รูป 2.3 ขั้นตอนการนําเสนอแอนติเจนดวยโมเลกุลของเอชแอลเอกลุมท่ี I 
(ท่ีมา: http://cyberclass.msu.ac.th/) 

2.1.3 เอชแอลเอกลุมที ่II 
 เนื่องจากยีนรหัสโมเลกุลของเอชแอลเอกลุมท่ี II พบเฉพาะในเซลลเชนโมโนไซท 
(Monocytes), มาโครพาเกส (Macrophages) และบี-เซลล (B-cells) ซ่ึงเซลลเหลานี้จะสามารถ
นําเสนอแอนติเจนแปลกปลอมจากนอกเซลลได (Extracellular sources)  โดยเริ่มตนจากการกลืน
กินแอนติเจนแปลกปลอมเขาไปในเซลลกอนท่ีจะถูกยอยเปนช้ินภายในถุง (Phagosomes)  
โดยท่ัวไปโมเลกุลของเอชแอลเอกลุมท่ี II ซ่ึงถูกสรางจากเอนโดพาสมิค เรคติโคลัม จะเคล่ือนมา
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จับกับช้ินสวนของแอนติเจนแปลกปลอมจนกลายเปนแอนติเจนของเอชแอลเอกลุมท่ี II จากนั้นจะ
เดินทางไปยังเยื่อหุมเซลลเพ่ือยื่นออกไปบนผิวเซลลและนําเสนอใหแกเซลลผูชวยที-เซลล (Helper 
T-cells) ตอไป และเซลลผูชวยที-เซลลเทานั้น ท่ีสามารถจดจําหรือแยกแอนติเจนแปลกปลอมได
ดวยการนําเสนอจากโมเลกุลเอชแอลเอกลุมท่ี II ซ่ึงอาจเรียก ผูชวยที-เซลล วาเปนตัวรวมยับยั้งของ
เอชแอลเอกลุมท่ี II (HLA Class II restricted) ดังแสดงในรูป 2.4  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
รูป 2.4 ขั้นตอนการนําเสนอดวยโมเลกุลโปรตีนเอชแอลเอกลุมท่ี II 

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

สวนเซลลมาโครพาเกส มีความสามารถท่ีจะนําเสนอแอนติเจนแปลกปลอมท่ีมีลักษณะ
แตกตางกันเปนจํานวนมาก จึงมีบทบาทในการตอบสนองแบบไมจําเพาะ (Non-specific)  

แตสวนในบี-เซลลนั้นจะจับกับแอนติเจนแปลกปลอมอยางจําเพาะท่ีตัวรับบี-เซลล         
(B-cell Receptors) กอนท่ีจะสงเขาไปยอยภายในเซลล บี-เซลลแตละเซลล จะมีตัวรับบีเซลลเพียง
ชนิดเดียวซ่ึงจะสามารถนําเสนอแอนติเจนอยางจําเพาะเพียงชนิดเดียว จึงมีบทบาทในการ
ตอบสนองแบบจําเพาะ (Specific) 

(Abbas et al., 1997) 
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2.2 ขอมูลรหัสพันธุกรรมของดีเอ็นเอ  
เนื่องจากงานวิจัยท่ีทํามีความเกี่ยวของกับงานทางดานชีววิทยาอยางมากโดยเฉพาะเรื่อง     

ดีเอ็นเอ จึงจําเปนจะตองอธิบายใหเขาใจเกี่ยวกับเรื่องของดีเอ็นเอและเทคนิคการไดมาของขอมูล
พอสังเขป 
 ส่ิงมีชีวิตทุกส่ิงในโลกดํารงพันธุอยู ไดโดยการถายทอดลักษณะทางพันธุกร รม        
(Genetic character) จากรุนหนึ่งไปสูอีกรุนหนึ่งตอๆ กันไป ตัวอยางเชน มนุษยเราถายทอดลักษณะ
ทางกายภาพ เชนสีผม สีผิว สีตา ฯลฯ จากพอแมไปสูลูก เปนตน ลักษณะทางพันธุกรรมท่ีสืบทอด
ตอกันไปนี้แตกตางกันไปตามเผาพันธุของส่ิงมีชีวิต ยีนเหลานี้ เปนตัวควบคุมลักษณะทาง
พันธุกรรมใหแสดงออกมาในส่ิงมีชีวิตแตละรุน ทําใหการแสดงออกของลักษณะทางพันธุกรรมท่ี
ไดรับการถายทอดมาเพียงบางลักษณะ ซ่ึงมีจํานวนนอยมากเม่ือเทียบกับจํานวนของลักษณะทาง
พันธุกรรมท่ีไดรับการถายทอดมาท้ังหมด ลักษณะทางพันธุกรรมท้ังหมดท่ีแสดงออกและไมแสดง
ออกมา จะถูกถายทอดไปสูรุนตอไป การถายทอดลักษณะทางพันธุกรรมของส่ิงมีชีวิตนี้จําเปนตอง
อาศัยขาวสารทางพันธุกรรมของส่ิงมีชีวิตหรือท่ีเรียกวา สารพันธุกรรม โดยสําหรับส่ิงมีชีวิต      
สวนใหญแลวจะมีดีเอ็นเอ (DNA) เปนสารพันธุกรรม หรืออาจกลาวไดวา ดีเอ็นเอเปนท่ีเก็บขอมูล
ทางพันธุกรรมของส่ิงมีชีวิต ขอมูลทางพันธุกรรมถูกจัดเก็บอยูในรูปแบบท่ีเปนรหัสท่ีแตกตางกัน
โดยจัดเรียงอยูบนดีเอ็นเอ ซ่ึงรหัสเหลานี้เรียกวา รหัสพันธุกรรม (Genetic code) ทําใหการถายทอด
ลักษณะทางพันธุกรรมจึงเปนลักษณะเฉพาะของรหัสพันธุกรรมแตละตัว และเนื่องจากยีนเปน     
ชุดของรหัสพันธุกรรมท่ีจัดเรียงอยูบนดีเอ็นเอ การถายทอดลักษณะทางพันธุกรรมจึงเปนการ
ถายทอดยีนท้ังหมดดวย 
 ความสามารถในการควบคุมการแสดงออกของลักษณะทางพันธุกรรมในส่ิงมีชีวิตแตละรุน
ของยีน เกี่ยวเนื่องมาจากการท่ียีนมีความเกี่ยวของกับการสังเคราะหโปรตีนของเซล ซ่ึงถ่ือวามี  
ความเกี่ยวของกับการแสดงลักษณะและการดํารงชีวิตของส่ิงมีชีวิต โดยควบคุมการสังเคราะห
โปรตีนนั่นเอง 
 การท่ีดีเอ็นเอสามารถควบคุมลักษณะทางพันธุกรรมและการสังเคราะหโปรตีนของ
ส่ิงมีชีวิตนี้เอง จึงมีผูพยายามศึกษาและทําความเขาใจความหมายของรหัสพันธุกรรมท่ีดีเอ็นเอ     
เก็บไว เพ่ือเขาใจลักษณะทางพันธุกรรมของส่ิงมีชีวิต และกลไกการตอบสนองตอความตองการ
หรือการกระตุนจากส่ิงแวดลอมของเซลลส่ิงมีชีวิต ในปจจุบันจึงมีการคิดคนเครื่องมือเพ่ือชวยใน
การศึกษาและวิเคราะหขอมูลทางพันธุกรรมเหลานี้  

(ชโลธร, 2546) 
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2.3 การถอดรหัสพันธุกรรมของดีเอ็นเอ  
 ส่ิงมีชีวิตสวนใหญมีดีเอ็นเอ (DNA: Deoxyribonucleic acid) เปนสารพันธุกรรม ซ่ึงบรรจุ
ขาวสารทางพันธุกรรมของส่ิงมีชีวิตในรูปแบบท่ีเปนรหัสพันธุกรรม โดยดีเอ็นเอใชรหัสพันธุกรรม
ท่ีเก็บไวนี้ในการควบคุมลักษณะทางพันธุกรรมและการสังเคราะหโปรตีนของส่ิงมีชีวิต เนื่องจาก
ส่ิงมีชีวิตมีการถายทอดลักษณะทางพันธุกรรมจากหนึ่งไปสูอีกรุนหนึ่งไดโดยการถายทอด              
ดีเอ็นเอนั่นเอง 
 ดีเอ็นเอเปนสารอินทรียท่ีมีคุณสมบัติเปนกรดและพบในนิวเคลียสของเซลลส่ิงมีชีวิต        
ดีเอ็นเอ จะประกอบขึ้นจากการเช่ือมกันของสายพอลินิวคลีโอไทด (Polynucleotide) หรือ           
สายพันธุกรรม 2 สาย ซ่ึงทําใหเกิดโครงสรางท่ีมีลักษณะเปนเกลียว ซ่ึงสายพันธุกรรมแตละสาย
ประกอบดวยนิวคลีโอไทด 4 ชนิด ไดแก อะดีนีน (adenine) กัวนีน (guanine) ไซโทซีน (cytosine) 
และไทมีน (thymine) เนื่องจากนิวคลีโอไทดเหลานี้มีธาตุไนโตรเจนเปนองคประกอบหลักและมี
คุณสมบัติเปนเบส จึงมีการเรียกนิวคลีโอไทดเหลานี้ส้ันๆวา เบส (base) นิวคลีโอไทดท้ัง 4 ชนิดนี้
แตกตางกันตามสวนประกอบท่ีเปนเบส และมีช่ือเรียกส้ันๆวา เบส A เบส G เบส C และเบส T 
ตามลําดับ ซ่ึงนิวคลีโอไทดเหลานี้จะเช่ือมตอกันไปเปนสายกลายเปนสายพันธุกรรม ลําดับการ
เช่ือมตอของนิวคลีโอไทดหรือท่ีเรียกวาลําดับเบส (Base sequence) นั่นจะแตกตางกันทําใหสาย
พันธุกรรมแตละสายมีความแตกตางกัน แตสําหรับสายพันธุกรรม 2 สายเช่ือมตอกันกลายเปน         
ดีเอ็นเอแตละสาย โดยลําดับเบสแตละตําแหนงสามารถจับคูเขากับเบสในลําดับเบสของอีกสายหนึ่ง
ในตําแหนงท่ีตรงกันได โดยเบส A จับคูกับเบส T และเบส G จับคูกับเบส C เสมอ เราจึงเรียกลําดับ
เบสท่ีสามารถเขาคูกับลําดับเบสท่ีสามารถเขาคูกับลําดับเบสอีกลําดับหนึ่งไดวา ลําดับเบสประกอบ 
(Complementary base sequence) ตัวอยางเชน ลําดับเบส G-T-C-C-T-A มีลําดับเบสประกอบเปน    
C-A-G-G-A-T เปนตน ลําดับเบสท่ีตางกันเม่ือใชเบสในจํานวนท่ีแตกตางกันบนสายพันธุกรรม    
จะทําใหเกิดรหัสท่ีแตกตางกันอยางมากมาย ตัวอยางเชน ถาพิจารณาใหเบส 2 โมเลกุลเรียงตอกัน
แบบ (4ଶ = 16) เปนตน ในความจริงแลว สายพันธุกรรมประกอบดวยการจัดเรียงลําดับของเบส
หลายโมเลกุลซ่ึงอาจมีมากถึงระดับหม่ืนโมเลกุล จึงกอใหเกิดความหลากหลายทางพันธุกรรมของ
ส่ิงมีชีวิตมากมาย  

(ชโลธร, 2546) 
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2.4 โคดอนยูสเอส 
รหัสพันธุกรรมหรือโคดอนหมายถึงลําดับของนิวคลีโอไทดบนดีเอ็นเอ เพ่ือทําการส่ือสาร

ในการถอดขอความของรหัสพันธุกรรมท่ีไดจากดีเอ็นเอ ใหออกมาเปนลําดับของกรดอะมิโน       
ในรูปแบบของโมเลกุลโปรตีน จากการคนควาพบวามีรหัสพันธุกรรมอยู 64 ตัวตอกรดอะมิโน
ท้ังหมด 20 ชนิด โดยมีการจัดเรียงของนิวคลีโอไทดเปน 3 ตัว ซ่ึงจะประกอบกันเปนรหัส
พันธุกรรมสําหรับกรดอะมิโนหนึ่งตัว กรดอะมิโนตัวหนึ่งอาจมีรหัสพันธุกรรมมากกวาหนึ่งได 
ดังนั้นรหัสพันธุกรรมบนอารเอ็นเอส่ือสารนี้เรียกวา ทริพเพลตโคดอน (Triplet code) หรือโคดอน 
(Codon) ดังตาราง 2.1 

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

 
   

 
 
 
 
 
 
 
 
 
ในรหัสพันธุกรรม ท่ีมีการจัดเรียงของรหัสดีเอ็นเอในแตละตําแหนงจะมีเบสอยู 3 โมเลกุล      

เราจึงเรียกแตละรหัสวาโคดอน ซ่ึงถาดูในระดับของอารเอ็นเอ จะสามารถเขาใจถึงหนาท่ีของโค
ดอนแตละตัว ไดคือ ในการสังเคราะหโปรตีนทรานสเฟอรอารเอนเอ (tRNA) มีหนาท่ีนํา        
กรดอะมิโนมายังแมสเซนเจอรอารเอนเอ โดยทรานสเฟอรอารเอนเอ จะเขาจับกับแมสเซนเจอร-
อารเอนเอ ซ่ึงทรานสเฟอรอารเอนเอแตละโมเลกุลจะมีลําดับเบส 3 โมเลกุลท่ีเขาคูกับโคดอนได
เรียกเบส 3โมเลกุล โดยทรานสเฟอรอารเอนเอ นี้เรียกวา แอนติโคดอน (Anticodon)  

โดยการแปลลําดับของเบสในแมสเซนเจอรอารเอนเอ (mRNA) จะตองเริ่มจากปลาย         
5’ ไปยังปลาย 3’ โดยท่ีลําดับของเบสสามตัวติดตอกันจะกําหนดเปนรหัสสําหรับกรดอะมิโน    
หนึ่งตัว สําหรับรหัสเริ่มตนของกรดอะมิโนตัวแรกคือ AUG ซ่ึงเปนพวกโปรคาริโอท โดย      
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กรดอะมิโนนั้นคือ เอ็น-ฟอรมิล เมไทโอนีนซ่ึงถูกพามาดวยทรานสเฟอรอารเอนเอ ท่ีตางกันกับ 
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 กรดอะมิโนตัวแรกคือเมไทโอนีนจะไมมีการเติมหมูฟอรมิล ท่ีเมไท
โอนีน ยกเวนการสังเคราะหโปรตีนท่ีเกิดขึ้นในไมโทคอนเดรีย (Mitochondria) และคลอโรพลาสต 
(Chloroplasts) ซ่ึงจะมี เอ็น-ฟอรมิล เมไทโอนีนเปนกรดอะมิโนตัวแรก AUG ซ่ึงจะเปนโคดอน
เดียวเทานั้นท่ีจําเพาะตอกรดเมไทโอนีนจึงทําหนาท่ีเปนท้ังโคดอนเริ่มตนและโคดอนสําหรับ        
เมไทโอนีนท่ีอยูภายในหวงโซพอลิเพปไทด  สวนการแปลรหัสจะหยุดเม่ือพบโคดอน                      
ท่ีมีความหมายใหหยุดหรือรหัสหยุด เนื่องจากไมมีทรานสเฟอรอารเอนเอ ท่ีมีแอนติโคดอนท่ี
เฉพาะตอโคดอนนั้น จะมีการกําหนดโคดอนท่ีเปนรหัสหยุดคือ UAA 

(Nirenberg and Kborana, 1961) 
 

2.4.1 การคํานวณหาความเหมือนเชิงเปรียบเทียบโดยการใชความถี่ในรูปแบบโคดอน  
จากการพัฒนาวิ ธีการในการจําแนกยีน โดยใชโคดอนเปนคุณสมบัติหลักและ                   

ใชซัพพอรตเวกเตอรแมชชีนในการหาตําแหนงของกลุมยีน เพ่ือแกไขปญหาการจําแนกชนิดของ
ขอมูล (Ma et al., 2009) โดยจะทําการเปล่ียนลําดับเบสของขอมูลเขาท้ังหมดใหอยูในรูปของ
เวกเตอรท่ีมี 59 มิติของคุณลักษณะ ซ่ึงในแตละองคประกอบนั้นจะสอดคลองกับการคํานวณหา
ความเหมือนเชิงเปรียบเทียบโดยการใชความถ่ีในรูปแบบโคดอน (อาเอสซีย)ู ซ่ึงสามารถคํานวณได
ดังสมการ 

 
௞ݎ                                              = ݊௞ × ௢௕௦ೖ

௧௢௧ೖ
                                                 (2.1) 

 
โดย           ݎ௞  คือคาความเหมือนของโคดอนท่ีตําแหนง ݇ ใดๆ 

 ௞ คือจํานวนของการพบโคดอนท่ีเหมือนกันในตําแหนง ݇ ใดๆݏܾ݋      
௞ݐ݋ݐ                           คือจํานวนท้ังหมดของการพบโคดอนท่ีเหมือนกันในตําแหนง ݇ ใดๆ 
                    ݊௞  คือจํานวนของโคดอนท่ีเหมือนกันท่ีตําแหนง ݇ ใดๆ 
 

 ซ่ึงจากวิธีการขางตนจะเห็นวาคุณลักษณะท้ังหมดของโคดอนจะมีเทากับ 64 มิติ             
ของคุณลักษณะดังตาราง 2.1 แตจะมีอยู 5 โคดอนท่ีเปนโคดอนท่ีมีลักษณและมีหนาท่ีเฉพาะเจาะจง 
ซ่ึงจะไมนํามาพิจารณา คือ UGG, AUG, UGA, UAA, UAG ซ่ึงจะเหลือโคดอนท่ีนํามาพิจารณา
เทากับ 59 มิติ จากคุณลักษณะท้ังหมดท่ีใชเปนคุณลักษณะในการจําแนกชนิดขอมูลตอไป 



 14

โดยวิธีการนี้จะใชในการแปลงคุณลักษณะของวิธีการทันสมัยตางๆ เพ่ือใชในการปรับให
อยูบนมาตรฐานเดียวกัน ซ่ึงเปนสวนหนึ่งของวิธีการเปรียบเทียบประสิทธิภาพในการจําแนกชนิด
ขอมูล เปนตน 
 
2.5 ได-โคดอนยูสเอส 

ได-โคดอนเปนรหัสพันธุกรรมท่ีพัฒนาหรือตอยอดการวิเคราะหขอมูลสายลําดับจาก       
โคดอน โดยจะพิจารณาขอมูลตามคุณลักษณะของขอมูล ซ่ึงคุณลักษณะทางพันธุกรรมตางๆ จะใช
ในการแปลงขอมูลเขาใหอยูในรูปของคุณลักษณะท่ีกําหนดสําหรับการจําแนกชนิดกลุมขอมูล โดย
จะทําการแจกแจงทุกกรณี ท่ีเปนไปไดท้ังหมด ตามลักษณะการพิจารณา ไดนี ้

- โคดอนจะมีคุณลักษณะลักษณะทางพันธุกรรมท่ีเปนไปไดท้ังหมดเทากับ 59 รูปแบบ  
- ได-โคดอนจะมีคุณลักษณะทางพันธุกรรมท่ีเปนไปไดท้ังหมดเทากับ 4096 รูปแบบ 

 โดยในงานวิจัยลักษณะนี้จะนี้แสดงใหเห็นถึงการใชงานของได-โคดอน ซ่ึงเปนปจจัยในการ
วิเคระหคุณลักษณะของขอมูลสายลําดับนั้นๆ และจะเห็นไดวาผลลัพธท่ีไดดีกวาการพิจารณาโดย
โคดอนเพียงอยางเดียว ดังนั้นการใชได-โคดอนจึงเปนตัวช้ีวัดท่ีดีในการแสดงออกของยีน           
และการศึกษาในระดับโมเลกุลตอไป 

(Nguyen et al, 2009) 
 
2.6 การเรียนรูดวยเคร่ือง 

 การเรียนรูของเครื่องเปนสาขาหนึ่งของปญญาประดิษฐ ท่ีเกี่ยวของกับการพัฒนาเทคนิควิธี 
เพ่ือใหคอมพิวเตอรสามารถเรียนรู โดยเนนท่ีวิธีการเพ่ือสรางโปรแกรมคอมพิวเตอรจากการ
วิเคราะหชุดขอมูล โดยการเรียนรูดวยเครื่องจะเกี่ยวของอยางมากในงานทางสถิติศาสตรและ
คอมพิวเตอร เนื่องจากท้ังสองสาขานี้ จะศึกษาถึงการวิเคราะหขอมูลเชนเดียวกัน โดยการเรียนรูของ
เครื่องจะแบงไดตามลักษณะผลลัพธ โดยท่ัวไปไดแก 

 
2.6.1 การเรียนแบบมีผูสอน (Supervised Learning)  
การเรียนรูแบบมีผูสอนเปนเทคนิคหนึ่งของการเรียนรูของเครื่องซ่ึงสรางฟงกชันจาก   

ขอมูลฝกสอน (Training data) ซ่ึงขอมูลฝกสอนนี้ จะประกอบดวยวัตถุเขาท่ีอยูในรูปของเวกเตอร 
และผลลัพธท่ีตองการ โดยผลจากการเรียนรูจะเปนฟงกชันท่ีอาจจะใหคาตอเนื่อง ซ่ึงจะอยูใน
รูปแบบของการถดถอย (Regression) หรือใชทํานายประเภทของวัต ถุ ซ่ึงจะเรี ยกว า                      
การแบงประเภท (classification) โดยหนาท่ีหลักของเครื่องเรียนรูแบบมีผูสอน จะทํานายคาของ
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ฟงกชันจากขอมูลเขาท่ีถูกตองโดยใชตัวอยางการฝกสอนจํานวนนอย (Training examples) โดย
เครื่องเรียนรูจะตองทําใหมีลักษณะท่ัวไป (Generalize) จากขอมูลท่ีมีอยูไปยังกรณีท่ีไมเคยพบอยาง
มีเหตุผล 

 
2.6.2 การเรียนแบบไมมีผูสอน (Unsupervised Learning)  
การเรียนรูแบบไมมีผูสอนเปนเทคนิคหนึ่งของการเรียนรูดวยเครื่อง โดยการสรางโมเดลท่ี

เหมาะสมกับขอมูล โดยการเรียนรูแบบนี้จะแตกตางจากการเรียนรูแบบมีผูสอน คือจะไมมีการระบุ
ผลลัพธท่ีตองการหรือประเภทไวกอน ซ่ึงการเรียนรูแบบนี้จะพิจารณาวัตถุเปนเซตของตัวแปรสุม 
แลวจึงสรางโมเดลความหนาแนนรวมของชุดขอมูล และยังสามารถนําไปใชรวมกับการอนุมาน
แบบเบย เพ่ือหาความนาจะเปนแบบมีเง่ือนไขของตัวแปรสุม และจัดอยูในรูปแบบของการแบงกลุม
ขอมูล 

 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

รูป 2.5 การเรียนรูปแบบมีผูสอนและการเรียนรูแบบไมมีผูสอน  
 (ท่ีมา: http://jco.ascopubs.org/content/20/7/1932.full) 

 
 


