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ABSTRACT – Kasetsart University Research and Development Institute (KURDI) by cooperation with Asia-
Pacific Advanced Network (APAN) establishes and services biological sequence databanks. We provide free of 
charge for researchers and general person at web site: http://bio-mirror.ku.ac.th and ftp site: ftp://bio-
mirror.ku.ac.th/biomirror. The currently total databanks are about 28 Gigabyte in compressed format and 
include many subdata that separate 3 widely groups. 1) DNA sequence database include GENBANK, BLAST, 
DDBJ, EMBL and RICE; 2) Protein sequence database include PROSITE, BLOCKS, PFAM, PIR, 
SWISSPROT, and TREMBL and 3) Other sub database include ENZYME, REBASE, TAXONOMY, and 
UNIGENE.

Beside, there are many software engines used for analyze and manage biological sequence database in 
Bio-Mirror that is useful to researcher and general person. Bio-Mirror helps users in Thailand for high-speed 
access to increase performance in using network that connects other countries. Moreover Bio-Mirror is useful to 
biological technology researcher and information technology researcher for research and development in the 
future.
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บทคัดยอ – สถาบันวิจัยและพัฒนาแหงมหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร โดยความรวมมือกับเครือขายนักวิจัยภาคพื้นเอเชีย-แปซิฟก (Asia-
Pacific Advanced Network: APAN) ไดดํ าเนินการติดตั้งและใหบริการระบบขอมูลทางชีวภาพใหกับนักวิจัยและผูสนใจทั่วไปโดยไม
คิดคาบริการใดๆ ในลักษณะของ WWW ที่ http://bio-mirror.ku.ac.th และ FTP ที่ ftp://bio-mirror.ku.ac.th/biomirror/ ระบบดังกลาว
เก็บรวบรวมขอมูลลํ าดับเบสของดีเอ็นเอและโปรตีนทางชีวภาพ ไวจํ านวนมากกวา 19 กิกะไบต (ขนาดของขอมูลเมื่อถูกบีบอัด) โดย
ประกอบดวยขอมูลยอยตางๆ มากมาย โดยแบงกวางๆ ไดสามกลุมคือ 1) ฐานขอมูลลํ าดับนิวคลีโอไทดและกรดอะมิโนประกอบดวย 
GENBANK, BLAST, DDBJ, EMBL และฐานขอมูลลํ าดับนิวคลีโอไทดของขาว (RICE); 2) ฐานขอมูลลํ าดับกรดอะมิโนและโปรตีน
ประกอบดวย PROSITE, BLOCKS, PFAM, PIR, SWISSPROT, และ TREMBL และ 3) ฐานขอมูลยอยอื่นๆ ประกอบดวย ENZYME, 
REBASE, TAXONOMY, และUNIGENE

นอกจากนี้ยังมีโปรแกรมที่ชวยในการวิเคราะหและจัดการฐานขอมูลในระบบขอมูล Bio-Mirror ในลักษณะตางๆ ซึ่งจะเปน
ประโยชนตอนักวิจัยและผูสนใจทั่วไปดวย ระบบขอมูล Bio-Mirror นี้จะชวยทํ าใหผูใชงานในประเทศไทยสามารถเขาถึงขอมูลได
สะดวกและรวดเร็วขึ้น ชวยเพิ่มประสิทธิภาพในการใชสายเครือขายขามประเทศใหมี   ประสิทธิภาพสูงขึ้น และเพื่อใหนักวิจัยทั้งทาง
ดานเทคโนโลยีชีวภาพ และนักวิจัยทางดานเทคโนโลยีสารสนเทศไดใชประโยชนระบบขอมูลนี้ เพื่อการคนควา วิจัยและพัฒนาใหเกิด
ประโยชนมากขึ้นตอไป

คํ าสํ าคัญ – ระบบขอมูลทางชีวภาพ, ลํ าดับเบสของดีเอ็นเอและโปรตีน
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1. บทนํ า
ในปจจุบัน การจดัท ําระบบฐานขอมูลที่เปนศูนยกลางของขอมูลและ
ขอสนเทศเพื่อการวิจัยเฉพาะเรื่องหรือเฉพาะสาขานับเปนโครงสราง
พืน้ฐานทีสํ่ าคัญมากในการดํ าเนินงานวิจัย และถือไดวาเปนขอมูลพื้น
ฐานที่นักวิชาการและนักวิจัยตองการเพื่อทํ าการศึกษาถึงขอมูลเบื้องตน 
หรือความเปนไปไดของการที่จะทํ าการวิจัยตอไปในอนาคต รวมทั้ง
เปนแหลงที่สามารถใชในการศึกษาถึงความกาวหนาของศาสตรนั้น ซ่ึง
จะเห็นไดวาในประเทศไทยจํ านวนฐานขอมูลสารสนเทศมีใหบริการ
ไมเพยีงพอและยังขาดขอมูลเฉพาะเรื่องอีกมาก ดังนั้นจึงไดมีการศึกษา
และตดิตัง้ระบบขอมูลทางดานชีววิทยาขึ้นมา โดยระบบขอมูลทางดาน
ชีววิทยานี้ไดเก็บรวบรวมฐานขอมูลลํ าดับเบสของดีเอ็นเอและโปรตีน
ทางชีวภาพไวในเซิรฟเวอร ทีเ่รยีกวา Bio-Mirror เซิรฟเวอรนี้ไดติดตั้ง
เว็บไซตสํ าหรับเขาถึงขอมูลไดอยางรวดเร็วและมีขอมูลที่เปลี่ยนแปลง
ใหมอยูตลอดเวลา ซ่ึงระบบดังกลาวนี้ไดรับความรวมมือในการพัฒนา
จากเครือขายนักวิจัยภาคพื้นเอเซียและแปซิฟก หรือ Asia-Pacific
Advanced Network (APAN) [1] การพฒันาขอมูลลํ าดับเบสของดีเอ็น
เอและโปรตีนทางชีวภาพนี้ไดมาจากความรวมมือระหวางนักวิจัยและ
พฒันาจากสหรัฐอเมริกา ญ่ีปุน และยุโรป โดยมีการแลกเปลี่ยนขอมูล
ระหวางเว็บไซตกันตลอดเวลา การแลกเปลี่ยนขอมูลกันไดอยางรวด
เรว็นี้ มีองคกรและกลุมความรวมมือตางๆ ทีม่สีวนชวยในดานการติด
ตอส่ือสารคอื Very High Speed Backbone Service (vBNS) [26],
TransPAC (Trans-Pacific Network) [22] และ Asia-Pacific Advanced
Network (APAN)

2. จุดมุงหมายของระบบขอมูล Bio-Mirror
การตดิตัง้ระบบขอมูล Bio-Mirror มีจุดมุงหมายสํ าคัญคือ การให
บริการขอมูลแกนักวิจัยและผู สนใจทั่วไปทั้งภายในและภายนอก
ประเทศ โดยผานทางเครือขายอินเตอรเน็ตไดอยางสะดวกและรวดเร็ว
และเพื่อใหนักวิจัยและผูสนใจทั่วไปสามารถเขามาศึกษาหรือนํ าขอมูล
ไปใชโดยไมคิดคาบริการใดๆ สถาบันวิจัยและพัฒนาแหงมหาวิทยาลัย
เกษตรศาสตร ไดใหความรวมมือกับเครือขายนักวิจัยระหวางประเทศ
(APAN) และไดจัดตั้ง Mirror ไซตเพื่อใหบริการสํ าหรับผูใชใน
ประเทศไทยและประเทศใกลเคียงไดที่เว็บไซต http://bio-
mirror.ku.ac.th/ และที่เอฟทีพีไซต ftp://bio-mirror.ku.ac.th/biomirror/
ไซตทีจ่ดัตัง้ขึ้นนี้จะชวยลดการใช bandwidth หรือชวยเพิ่มอรรถ
ประโยชนจากสายเครือขายขามประเทศใหมีประสิทธิภาพสูงขึ้นดวย

3. ฐานขอมูลในระบบขอมูล Bio-Mirror
ฐานขอมูลลํ าดับเบสของดีเอ็นเอ หรือบางครั้งเรียกวาลํ าดับนิวคลีโอ
ไทด และล ําดับเบสของโปรตีนหรือที่เรียกวาลํ าดับกรดอะมิโนนั้น ใน
ปจจบุนัมอียูมากมายมหาศาล นักวิจัยและพัฒนาระหวางประเทศได
รวมกัน จดัเกบ็รวบรวมขอมูลที่เกี่ยวของกับขอมูลลํ าดับเบสของดีเอ็น
เอและโปรตีนทางชีวภาพไวอยางมีระบบ ซ่ึงฐานขอมูลหลักในโลก
จะมีอยู 3 ฐานคอื Genbank [18] ในสหรัฐอเมริกา, EMBL [7] ในทวีป
ยุโรป และ DDBJ [5] ในประเทศญี่ปุน ซ่ึงฐานขอมูลทั้งสามนีจ้ะมีการ
แลกเปลี่ยนขอมูลกันอยูตลอดเวลาทํ าใหมีขอมูลที่เรียกไดวาเกือบจะ
เหมอืนกนั ฐานขอมูลเหลานี้จะมีทั้งฐานขอมูลทั่วไปและฐานขอมูล
เฉพาะ เชน ฐานขอมูลของลํ าดับนิวคลีโอไทด ฐานขอมูลของลํ าดับ
กรดอะมโินและเว็บไซตที่เกี่ยวของกับโปรตีน ฐานขอมูลของโครง
รางตตยิภมูิ เปนตน นอกจากนี้ยังไดจัดตั้ง Mirror ไซตของระบบขอ
มลูทางชวีภาพที่เรียกวา Bio-Mirror ข้ึนเพื่อใหบริการแกนักวิจัยและผู
สนใจทัว่ไป ระบบดังกลาวเก็บรวบรวมขอมูลลํ าดับเบสของดีเอ็นเอ
และโปรตนีทางชีวภาพไวจํ านวนมากกวา 19 กกิะไบต ในลักษณะขอ
มลูบบีอดั ถานํ ามาขยายแลวจะมีขอมูลมากถึงประมาณ 80 กกิะไบต
โดยประกอบดวยขอมูลยอยตางๆ มากมาย แยกไวตามหมวดหมูดังนี้

3.1 ฐานขอมูลของลํ าดับนิวคลีโอไทด
3.1.1 DDBJ
DDBJ [5] เปนฐานขอมลูของลํ าดับนิวคลีโอไทดในประเทศญี่ปุนซ่ึง
สนบัสนนุโดยรัฐบาลญี่ปุน ฐานขอมูลนี้เร่ิมใหบริการในป ค.ศ. 1986
โดยความร วมมือของกลุ มผู  เชี่ยวชาญทางดานอณูชีววิทยาของ
ประเทศญีปุ่น และการสนับสนุนของกระทรวงศึกษา วิทยาศาสตร
กฬีา และวฒันธรรม ฐานขอมูลนี้ไดรับการดูแลโดย DDBJ รวมกับ
องคกรหลักอื่นๆที่มีฐานขอมูลลํ าดับนิวคลีโอไทดอยู

3.1.2 EMBL
EMBL [7] เปนฐานขอมลูของลํ าดับนิวคลีโอไทดในทวีปยุโรป ซ่ึง
แหลงขอมูลหลักสํ าหรับขอมูลลํ าดับเบสของดีเอ็นเอ และอารเอ็นเอ
(RNA) ไดมาจากนักวิจัยที่คนควาดานนี้โดยตรง โครงการหาลํ าดับ
ของยโีนม (Genome) และงานอื่นๆที่จดลิขสิทธ์ิแลว ฐานขอมูล
EMBL สรางขึ้นโดยความรวมมือระหวางประเทศคือ Genbank ของ
สหรฐัอเมริกา และ DDBJ ในประเทศญี่ปุน แตละกลุมจะเก็บสะสม
ขอมลูล ําดับเบสบางสวนไวและเผยแพรตอทั่วโลก อนุญาตใหนํ ามา
ใช และฐานขอมูลมีการเปลี่ยนแปลงใหมทุกวันระหวางกลุมความ
รวมมือของฐานขอมูลนี้
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3.1.3 GENBANK
GENBANK [18] เปนฐานขอมลูของลํ าดับนิวคลีโอไทดในประเทศ
สหรัฐอเมรกิาซึ่งสนับสนุนโดย National Institute of Health (NIH)
[11] ฐานขอมูลนี้ใหบริการตั้งแตป ค.ศ.1992 และบรหิารโดย National
Center for Biotechnology Information (NCBI) โดยไดรับความรวมมือ
จากองคกรหลักอื่นๆที่มีฐานขอมูลลํ าดับนิวคลีโอไทดและลํ าดับกรด
อะมโินอยู Genbank ไดจดทะเบียนการคากับ National Institute of
Health (NIH) แตฐานขอมูลที่มีอยูเปดใหบริการโดยไมคิดคาบริการ
ใดๆ ทั้งส้ิน

3.1.4 RICE
RICE [19] เปนฐานขอมูลของล ําดบันิวคลีโอไทดของขาว

3.2 ฐานขอมูลของโปรตีนและลํ าดับกรดอะมิโน
3.2.1 BLOCKS
BLOCKS [3] เปนระบบส ําหรับจํ าแนกโปรตีนซ่ึงไดมาจากลํ าดับเบส
อนรัุกษ (Conserved Regions) ในกลุมของโปรตีนที่อยูในฐานขอมูล
PROSITE ฐานขอมูลบล็อกนี้เปนกลุมของลํ าดับเบสที่เหมือนกัน โดย
ไดรับจากลํ าดับเบสหลายสายที่นํ ามาเปรียบเทียบความคลายกัน ซ่ึงการ
น ําล ําดับเบสหลายสายมาเปรียบเทียบกันนี้จะชวยลดส่ิงรบกวน และ
เพิม่ประสิทธิภาพในการหาความสัมพันธของลํ าดับเบส ฐานขอมูลนี้มี
จดุมุงหมายเพื่ออธิบายโครงสรางและหนาที่การทํ างานของลํ าดับเบส

ข้ันตอนในการสรางฐานขอมูลบล็อกจะมีอยูสามขัน้ตอน โดยขั้นตอน
แรกจะเปนการหาลํ าดับเบสอนุรักษในกลุมของโปรตีนที่อยูในฐานขอ
มลู PROSITE และในขั้นตอนที่สองจะนํ าบล็อกของโปรตีนที่ไดมาจัด
เรยีงใหมใหดีข้ึนเพื่อที่จะสรางกลุมของบล็อกของโปรตีน สวนในขั้น
ตอนที่สามบล็อกของโปรตีนจะถูกวัดขนาดเทียบกับฐานขอมูล 
SWISS-PROT เพื่อที่จะอธิบายระดับของการจับคูที่มีโอกาสเกิดขึ้นอีก
คร้ังหนึง่ ฐานขอมูลบล็อกจะถูกสรางขึ้นเบ็นกลุมของบล็อกของ
โปรตีนอยางสมบูรณ

3.2.2 PFAM
PFAM [16] เปนฐานขอมูลการเปรียบเทียบความคลายกันของลํ าดับ
เบสหลายสาย และโมเดล Hiddens Markov (HMMS) ซ่ึงครอบคลุมโด
เมนของโปรตีน หรือลํ าดับเบสอนุรักษของโปรตีนมากมาย ฐานขอมูล
นีไ้ดจากความรวมมือกันระหวางหองปฏิบัติการวิจัยของ Erik
Sonnhammer (Sanger Centre, Hinxton UK) และ Sean Eddy (Dept. of
Genetics, Washington University, St. Louis USA)

3.2.3 PIR
PIR [17] เปนแหลงขอมูลของโปรตีนและฐานขอมูลลํ าดับกรดอะมิ
โนของนานาชาติ ซ่ึงไดรับการดูแลรักษาโดย PIR ที่ National
Biomedical Research Foundation (NBRF) ในสหรัฐอเมริกา
Martinsried Institute for Protein Sequence (MIPS) ในเยอรมัน และ
Japan International Protein Information Database (JIPID)

ในญีปุ่น ฐานขอมูลนี้เปนที่เก็บรวบรวมขอมูลของโปรตีนที่เกิดขึ้น
ตามธรรมชาติซ่ึงลํ าดับกรดอะมิโนของมันจะถูกกํ าหนดขึ้น ขอมูลใน
ฐานขอมลูนีป้ระกอบดวยขอมูลอางอิงถึงชื่อ ประเภท และแหลงที่ได
รับโปรตนี และลักษณะทางชีวภาพของโปรตีน เชน เครื่องหมาย
แสดงและขัน้ตอนการทํ างาน ขอบเขตและความเปลี่ยนแปลงภายใน
โปรตนี ลกัษณะหนาที่การทํ างาน และขอมูลของลํ าดับเบสขั้นแรก
นอกจากนี้ขอมูลจํ านวนมากในฐานขอมูลนี้ยังถูกเก็บไวในฐานขอมูล
อื่นๆ ดวยเชน ฐานขอมูล SWISS-PROT และฐานขอมูลอื่นๆ ซ่ึงดูแล
รักษาโดย NCBI และ EBI

3.2.4 PROSITE
PROSITE [14] เปนแหลงขอมูลซ่ึงเก็บโครงรางของโปรตีน และ
เว็บไซตทีเ่กีย่วของกับโปรตีน ฐานขอมูลนี้ไดรับการบริหารและจัด
การโดย Dr. Amos Bairoch ที่มหาวิทยาลัยของเมืองเจนีวา ประเทศส
วสิเซอรแลนด ซ่ึงสามารถไดรับขอมูลของ PROSITE จากซีดีรอม
ของ EBI โดยตรง หรือโดยเอฟทีพีจากเซิรฟเวอรของNCBI EBI หรือ
DDBJ หรือสงผานเซิรฟเวอร ExPASY [9] บนเว็บไซต

3.2.5 SWISSPROT
SWISSPROT [15] เปนฐานขอมูลของลํ าดับกรดอะมิโนซ่ึงไดจาก
แหลงขอมลูหลายแหลง ประกอบดวยกรดอะมิโนที่แปลมาจากกรด
นวิคลอีคิ กรดอะมิโนจากฐานขอมูลลํ าดับกรดอะมิโนหลักของนานา
ชาต ิฐานขอมูลนี้เร่ิมตนใน ป ค.ศ. 1985 และในป ค.ศ. 1987 ไดรับ
การดแูลรักษาโดยมหาวิทยาลัยของเมืองเจนีวา ประเทศสวิสเซอร
แลนด และหองสมุดขอมูล EBI

ขอมูลใน SWISS-PROT มาจากแหลงขอมูล 3 แหลงคือ การแปล
ล ําดบันวิคลโีอไทดจากฐานขอมูลลํ าดับนิวคลีโอไทดของ EMBL จาก
กลุมของนักวิจัยโดยตรง และจากเอกสารทางวิทยาศาสตร ฐานขอมูล
โปรตนีอื่นๆมากมายเชน PROSITE, BLOCKS และ PRINTS ไดรับ
ขอมลูมาจากฐานขอมูล SWISS-PROT

3.2.6 TREMBL
TREMBL [23] เปนฐานขอมลูล ําดับกระอะมิโนซ่ึงแปลมาจากฐานขอ
มลูล ําดบันิวคลีโอไทดของ EMBL โดยตรง ประกอบดวยสวนเสริม
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ใหกบัฐานขอมูล SWISS-PROT เปนคํ าอธิบายประกอบของ
คอมพวิเตอร ซ่ึงรูปแบบจะเหมือนกับรูปแบบของ SWISS-PROT รูป
แบบนีไ้ดมาจากการแปลลํ าดับเบสที่รูลํ าดับแลวทั้งหมดหรือ Coding
Sequences (CDS) ในฐานขอมูลลํ าดับนิวคลีโอไทดของ EMBL ซ่ึง
ฐานขอมูลของ EMBL ตองการลํ าดับเบสที่รูลํ าดับเรยีบรอยแลวรวมทั้ง
ฐานขอมูล SWISS-PROT ดวย

3.3 ฐานขอมูลอ่ืนๆ
3.3.1 BLAST
BLAST [2] เปนฐานขอมูลลํ าดับนิวคลีโอไทดและกรดอะมิโนของ
Genbank ซ่ึงเก็บอยูในรูปของ FASTA Format เปนฐานขอมูลหลักที่ใช
ในโปรแกรมสํ าหรับวิเคราะหและจัดการขอมูลในระบบขอมูล Bio-
Mirror

3.3.2 ENZYME
ENZYME [8] เปนฐานขอมูลที่เกี่ยวของกับการตั้งชื่อวิทยาศาสตรของ
เอนไซม ซ่ึงไดรับการสนับสนุนและแนะนํ าเบื้องตนจากคณะ
กรรมการการตั้งชื่อทางชีวเคมีและอณูชีววิทยาแหงสหประชาชาติ หรือ
Nomenclature Committee of the International Union of Biochemistry
and Molecular Biology (IUBMB) และอธิบายรายละเอียดลักษณะของ
เอนไซมแตละชนิดพรอมรหัส EC (Enzyme Commission)

3.3.3 REBASE
REBASE [24] เปนฐานขอมูลของเอนไซมตัดจํ าเพาะซึ่งเก็บราย
ละเอยีดของขอมูลเกี่ยวกับชนิดเอนไซมตัดจํ าเพาะ ชนิดของจุลินทรียที่
ผลติเอนไซม ลํ าดับเบสที่เอนไซมเลือกตัดจํ าเพาะ ตํ าแหนงที่เอนไซม
ตดัจ ําเพาะ เอนไซมที่หาไดในเชิงพาณิชย และเอกสารอางอิงทั้งที่ตี
พมิพและยังไมไดตีพิมพ

3.3.4 SRS-DATABANKS
SRS-DATABANKS [20] เปนฐานขอมูลที่ไดรับมาจาก EBI [6] เปน
ฐานขอมูลที่เก็บรวบรวมขอมูลของระบบสืบคนขอมูลลํ าดับเบสของดี
เอน็เอและโปรตีนทางชีวภาพ ซ่ึงระบบสืบคน SRS เขียนขึ้น เพื่อเลือก
ขอมลูยอยจากฐานขอมูลลํ าดับเบสทั้งหมด

3.3.5 TAXONOMY
TAXONOMY [21] เปนฐานขอมูลลํ าดับชั้นของสิ่งมีชีวิตซ่ึงเก็บอยูใน
รูปแบบของโครงสรางตนไม โดยจะเก็บชื่อของสิ่งมีชีวิตทั้งหมดที่เปน
ตวัแทนในฐานขอมูลลํ าดับเบส และล ําดบันวิคลีโอไทดหรือกรดอะมิ
โนที่นอยที่สุดหนึ่งสาย ฐานขอมูลนี้สวนใหญไดรับมาจาก NCBI และ
EBI

3.3.6 UNIGENE
UNIGENE [25] เปนระบบการทดลองเพื่อแบงลํ าดับเบสของ
Genbank ใหเปนเซตที่ไมซ้ํ าซากหรือยาวเกินไปของกลุมยีนที่จัด
ต ําแหนงแลวอยางอัตโนมัติ แตละกลุมของ UniGene เก็บลํ าดับเบส
ซ่ึงเปนตัวแทนยีนที่มีลักษณะเฉพาะ และขอมูลที่เกี่ยวของเชน ชนิด
ของเนือ้เย่ือในยีนที่สามารถระบุตํ าแหนงได ฐานขอมูลนี้ไดรับจาก
National Center for Biotechnology Information (NCBI) หรือ
Genbank ฐานขอมูลนี้จะเก็บแยกเปนไฟลดวยคํ าหนาชื่อที่ตางกันตาม
ชนดิของยนี ไฟลในฐานขอมูลที่นํ าหนาดวย Hs ยอมาจาก Homo
sapiens ไฟลที่นํ าหนาดวย Mm ยอมาจาก Mus musculus ไฟลที่นํ า
หนาดวย Rn ยอมาจาก Rattus norvegicus และไฟลที่นํ าหนาดวย Dr
ยอมาจาก Danio rario

ตารางที่ 1. เซิรฟเวอรของ Bio-Mirror ที่มีอยูในปจจุบัน
ประเทศ เว็บเซิรฟเวอรและเอฟทีพีเซิรฟเวอร

เกาหลีใต http://bio-mirror.kr.apan.net
ftp://bio-mirror.kr.apan.net/pub/biomirror

จีน http://bio-mirror.cn.apan.net
ftp://bio-mirror.cn.apan.net

ญ่ีปุน http://bio-mirror.jp.apan.net
ftp://bio-mirror.jp.apan.net/pub/biomirror

ไทย http://bio-mirror.ku.ac.th
ftp://bio-mirror.ku.ac.th/biomirror

สหรัฐ-
อเมริกา

http://bio-mirror.us.apan.net
ftp://bio-mirror.us.apan.net/biomirror

สิงคโปร http://bio-mirror.sg.apan.net
ftp://bio-mirror.sg.apan.net/biomirrors

ออสเตรเลีย http://bio-mirror.au.apan.net
ftp://bio-mirror.au.apan.net/biomirrors

4. ระบบวิเคราะหและจัดการฐานขอมูลชีวภาพ
ในทศวรรษที่ผานมาจนถึงปจจุบันนับไดวาเปนยุคของเทคโนโลยีทาง
วทิยาศาสตรการแพทย ความรูจากการคนพบสิ่งใหมๆ กอใหเกิด
ประโยชนนานัปการ การนํ าคอมพิวเตอรเขามาชวยในงานทางดาน
วทิยาศาสตรการแพทยนับวามีบทบาทสํ าคัญมาก ชวยทํ าใหเกิดความ
กาวหนาและการคนพบสิ่งใหมๆข้ึนมา ในการศึกษากลไกการทํ างาน
ของยีนมนุษยซ่ึงมีปริมาณถึง 3 พนัลานนิวคลีโอไทด หรือประมาณ 1
แสนยีนซ่ึงเปนเสมือนหนึ่งพิมพเขียวของมนุษยนั้น หากวานักวิทยา
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ศาสตรมีความสามารถในการวิเคราะหยีนไดวินาทีละ 1 นวิคลโีอไทด
แมจะทํ างานวันละ 24 ชัว่โมงทุกวัน ก็ยังตองใชเวลานานนับ 100 ปที่
จะศกึษาไดทั้งหมด ดังนั้นจึงไดมีการพัฒนาเครื่องมือและเทคนิคตางๆ
เขามาชวยเพื่อวิเคราะหและประมวลผลไดอยางสะดวกและรวดเร็ว 
โปรแกรมประยุกตมากมายไดนํ ามาใชกับฐานขอมูลลํ าดับเบสของดี
เอน็เอและโปรตีนทางชีวภาพสามารถแยกแยะเปนกลุมดังนี้

1. โปรแกรมแปลลํ าดับเบส (Translation)

   -  โปรแกรมแปลลํ  าดับเบสของดี เอ็นเอเป นโปรตีน  (DNA 
Translation)
   - โปรแกรมแปลลํ าดับเบสของโปรตีนกลับเปนดีเอ็นเอ (Back 
Translation)
2. โปรแกรมคนหาลํ าดับเบสของดีเอ็นเอและโปรตีนโดยเปรียบเทียบ
ความคลายกันของลํ าดับเบส (Sequence Homology or Similarity 
Searching)
3. โปรแกรมเปรียบเทียบความคลายกันระหวางสายดีเอ็นเอหรือ
โปรตนีทีก่ ําลงัศึกษา (Sequence Alignment)
   - โปรแกรมเปรียบเทียบความคลายกันระหวางสายดีเอ็นเอหรือ
โปรตีนสองเสน (Pairwise sequence alignment)
   - โปรแกรมเปรียบเทียบความคลายกันระหวางสายดีเอ็นเอหรือ
โปรตีนมากกวาสองเสน (Multiple sequence alignment)
4 .  โปรแกรมจํ  าแนกชนิดและลักษณะของโปรตีน  (Protein 
Identification and Characterization)
5. โปรแกรมวเิคราะหโครงสรางปฐมภูมิ (Primary Structure Analysis)
   - โปรแกรมคาดคะเนตํ าแหนงของสายโปรตีนที่เกิดการขดเปนวง
   - โปรแกรมคาดคะเนตํ าแหนงที่เอนไซมตัดจํ าเพาะ
5. โปรแกรมการหาตํ าแหนงของ Transmembrane (Transmembrane 

regions detection)

ตารางที่ 2. โปรแกรมประยุกตที่ใชกับฐานขอมูลลํ าดับเบสของดีเอ็นเอ
และโปรตีน

1. โปรแกรมแปลลํ าดับเบส
โปรแกรมแปลลํ าดับเบสของดีเอ็นเอเปนโปรตีน
DNA
Sequence
Translation

http://alces.med.umn.edu/cuse.html

Protein
Machine

http://www2.ebi.ac.uk/translate/

โปรแกรมแปลลํ าดับเบสของโปรตีนกลับเปนดีเอ็นเอ

Back
Translation

http://www.entelechon.com/english/backtranslati
on.html

2. โปรแกรมคนหาลํ าดับเบสของดีเอ็นเอและโปรตีนโดยเปรียบเทียบ
ความคลายของลํ าดับเบส
FASTA http://crick.genes.nig.ac.jp/homology/fasta-e.html

BLAST http://www.ncbi.nlm.nih.gov/blast/blast.cgi

SSEARCH http://watson.genes.nig.ac.jp/homology/ssearch-
e.html

3. โปรแกรมเปรียบเทียบความคลายกันระหวางสายดีเอ็นเอหรือ
โปรตีนที่กํ าลังศึกษา
โปรแกรมเปรียบเทียบความคลายกันระหวางสายดีเอ็นเอหรือโปรตีน
2 เสน
ALIGN http://vega.igh.cnvs.fr/bin/align-guess.cgi

LALIGN http://vega.igh.cnvs.fr/bin/lalign-guess.cgi

LFASTA http://www2.igh.cnrs.fr/fasta/lfasta-query.html

โปรแกรมเปรียบเทียบความคลายกันระหวางสายดีเอ็นเอหรือโปรตีน
มากกวา 2 เสน
CLUSTALW http://dot.imgen.bcm.tmc.edu:9331/multi-

align/Options/clustalw.html
MAP http://dot.imgen.bcm.tmc.edu:9331/seq-

seqrch/protein-search.html
MSA http://dot.imgen.bcm.tmc.edu:9331/seq-

search/protein-search.html
MultAlign http://www.toulouse.inra.fr/multalin.html

Molsof http://molsoft.com/serv/walign.htm

4. โปรแกรมจํ าแนกชนิดและลักษณะของโปรตีน
ACompIdent http://expasy.nhri.org.tw/tools/aacomp/

MultiIdent http://expasy.nhri.org.tw/tools/multiident/

PeptideMiss http://expasy.nhri.org.tw/tools/peptide-mass.html

5. โปรแกรมวิเคราะหโครงสรางปฐมภูมิ
โปรแกรมคาดคะเนตํ าแหนงของสายโปรตีนที่เกิดการขดเปนวง
Coils http://www.ch.embnet.org

PairCoils http://nightingale.lcs.mit.edu

MultiCoils http://nightingale.lcs.mit.edu
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โปรแกรมคาดคะเนตํ าแหนงที่เอนไซมตัดจํ าเพาะ
DGPI http://www.bigfoot.com

NetPicoRNA http://www.cbs.dtu.dk

6. โปรแกรมการหาตํ าแหนงของ Transmembrane
(Transmembrane regions detection)
DAS http://www.biokemi.su.se

HMMTOP http://www.enzim.hu

SOSUI http://azusa.proteome.bio.tuat.ac.jp

Tmpred http://www.ch.embnet.org

5. ตัวอยางการประยุกต Bio-Mirror
ในทศวรรษที่ผานมาจนถึงปจจุบันนับไดวาเทคโนโลยีทางชีวภาพได
กาวหนาไปอยางรวดเร็ว การคนพบสิ่งใหมๆ กอใหเกิดประโยชน
นานปัการ เชน การวินิจฉัยโรคโดยอาศัยการตรวจความผิดปกติทาง
โครโมโซม การพัฒนาผลิตภัณฑยาและวัคซีนรักษาโรค ความเขาใจกล
ไกของโรคภัยไขเจ็บ ฯลฯ หนึ่งในบรรดาผลสํ าเร็จเหลานั้นที่ไดรับ
ความสนใจจากสังคมโลกคือ เทคโนโลยีเกี่ยวกับดีเอ็นเอที่สามารถ
ประยุกตใชกับงานตางๆ ไดมากมาย เชน

1. งานทางดานการพิสูจนหลักฐาน
    - การพิสูจนความเปนพอแม ลูก
    - การพิสูจนหลักฐานในคดีฆาตกรรม
    - การพิสูจนหลักฐานในโบราณคดี
2. งานทางดานเกษตรกรรม
    - การปรับปรุงพันธุพืช พันธุสัตว
    - การตรวจความผิดปกติในพืช และสัตว
3. งานทางดานวิทยาศาสตรการแพทย
    - การตรวจสายพันธุของไวรัส
    -การวินิจฉัยโรคโดยอาศัยการตรวจความผิดปกติของลํ าดับเบสของ

ดีเอ็นเอ

เพือ่จะใหเห็นถึงการนํ าขอมูลของ Bio-Mirror มาประยุกตไดอยางชัด
เจน เราจะแสดงตัวอยางการประยุกตดังรปูที่ 1 และรูปที่ 2 ซ่ึงเปนรูป
การเปรียบเทียบลํ าดับเบสของดีเอ็นเอของไวรัสสองสาย โดยสมมติให
ลํ าดับเบสของดีเอ็นเอสายหนึ่งไดมาจากเชื้อไวรัสที่ไดมาจากคนที่มี
ความผิดปกติของโรค คลายกับคนเปนโรคไวรัสตับอักเสบ B คือ
Sequence 1 ในรปูที่ 1 และใหลํ าดับเบสอีกสายหนึ่งคือลํ าดับเบสของดี
เอน็เอของไวรัสตับอักเสบ B ที่มีอยูในฐานขอมูล Bio-Mirror คือ

Sequence 2 ในรปูที่ 1 เมือ่กดปุม Align เพื่อเปรียบเทียบความคลาย
กนัของลํ าดับเบสทั้ง 2 สายจะไดผลลัพธดังรปูที่ 2

ในการวินิจฉัยโรคโดยอาศัยการตรวจลํ าดับเบสของดีเอ็นเอ เราจะนํ า
ล ําดับเบสสองสายมาเปรียบเทียบความคลายกัน หากลํ าดับเบสทั้งสอง
สายมคีวามคลายกัน เราก็สามารถวินิจฉัยไดวาคนๆนั้นติดเชื้อไวรัส
ตบัอกัเสบ B จริง ซ่ึงมีความถูกตองเกือบรอยเปอรเซนตในการตรวจ
วินิจฉัยโรคดวยวิธีนี้

รูปที่ 1 การเปรียบเทียบความคลายกันระหวางลํ าดับเบสของเชื้อไวรัส
2 สายเพื่อตรวจวินิจฉัยโรค

รูปที่ 2 ผลลพัธของการเปรียบเทียบความคลายกันระหวางลํ าดับเบส
ของเชื้อไวรัสสองสาย

จากตวัอยางจะเห็นวาการนํ าขอมูลลํ าดับเบสในระบบขอมูล Bio-
Mirror มาประยุกตใชในงานทางดานวิทยาศาสตรการแพทยนั้นนับ
วามีประโยชนมาก ยังมีงานวิจัยที่สามารถนํ าขอมูลเหลานี้ไปใช
ประโยชนไดอีกมากมาย งานทางดานเกษตรกรรม การปรับปรุงพันธ
พืช พันธุสัตวก็เปนอีกงานหนึ่งที่ในปจจุบันมีการศึกษาและวิจัยกัน
อยูมาก ขาวซ่ึงเปนพืชทางเศรษฐกิจที่สํ าคัญของประเทศนั้น ใน
ปจจบุนักไ็ดมีองคกรตางๆ มากมายทั่วโลกไดรวมมือกันหาลํ าดับทาง
พันธุกรรมของขาว เพือ่ประโยชนในการปรับปรุงพันธุ สามารถตาน
ทานศัตรูพืช ทนตอสภาพแวดลอม และแพรพันธุไดมากขึ้น [13]
เปนตน นอกจากนี้การทํ าโคลนนิ่งวัวที่สํ าเร็จไปไมนานมานี้ กไ็ดมา
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จากการวิเคราะหและศึกษาขอมูลลํ าดับเบสของดีเอ็นเอของมันนั่นเอง 
ซ่ึงนับไดวาขอมูลลํ าดับเบสของดีเอ็นเอและโปรตีนทางชีวภาพใน
ระบบขอมูล Bio-Mirror นั้นมีประโยชนสูงมาก หากมีผูสนใจและนํ า
ขอมูลเหลานี้ไปประยุกตใชหรือศึกษาเพื่อนํ ามาทํ าการวิจัยตอไปใน
อนาคต

 6. งานวจัิยท่ีสามารถทํ าตอไปในอนาคตกับระบบขอมูล
Bio-Mirror

งานวิจัยที่สามารถทํ าตอไปกับฐานขอมูลลํ าดับเบสของดีเอ็นเอและ
โปรตีนทางชีวภาพนั้น มมีากมายหลายดาน แตทีจ่ ําเปนมากก็คือ งาน
ทางดานชีววิทยาซึ่งใชทั้งในงานวิจัยทั่วไปและในการเรียนระดับสูง 
งานวจิยัทีจ่ํ าเปนอีกงานหนึ่งก็คือ งานทางดานวิทยาการคอมพิวเตอร
เพราะฐานขอมูลนี้มีขนาดใหญมากและเปนขอมูลเฉพาะดาน ในการ
วิเคราะหและจัดการกับฐานขอมูลนี้เพื่อใหไดผลลัพธที่ถูกตองและรวด
เรว็นัน้จํ าเปนตองใชโปรแกรมคอมพิวเตอรเขามาชวย ซ่ึงในปจจุบันมี
โปรแกรมคอมพิวเตอรสํ าหรับวิเคราะหและจัดการกับฐานขอมูลนี้มาก
มายดงัทีก่ลาวมาแลว แตข้ันตอนวิธีและเทคนิคตางๆ ที่ใชในการ
วเิคราะหและจัดการขอมูลใหไดอยางรวดเร็ว และมีความถูกตองแมน
ยํ าตามความตองการของผูใชนั้นยังไมดีเพียงพอ

ดงันัน้การออกแบบขั้นตอนวิธีและหาเทคนิคใหมๆ มาใชในการ
วเิคราะหและจัดการขอมูลจึงเปนส่ิงจํ าเปน นอกจากนี้ฐานขอมูลที่เพิ่ม
ข้ึนอยูทุกวันซ่ึงมีทั้งขอมูลใหมที่เปนขอมูลชนิดเดิมและชนิดใหมรวม
อยู ยังตองการโปรแกรมใหมที่รองรับสํ าหรับวิเคราะหและจัดการกับ
ขอมลูนั้นตามความตองการของผูใชงานอีกดวย
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