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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.
KEY WORDS – Biological Database, DNA and Protein Sequences

บทคัดยอ – สถาบันวิจัยและพัฒนาแหงมหาวิทยาลัยเกษตรศาสตร โดยความรวมมือกับเครือขายนักวิจัยภาคพื้นเอเชีย-แปซิฟก (Asia-
Pacific Advanced Network: APAN) ไดดํ าเนินการติดตั้งและใหบริการระบบขอมูลทางชีวภาพใหกับนักวิจัยและผูสนใจทั่วไปโดยไม
คิดคาบริการใดๆ ในลักษณะของ WWW ที่ http://bio-mirror.ku.ac.th และ FTP ที่ ftp://bio-mirror.ku.ac.th/biomirror/ ระบบดังกลาว
เก็บรวบรวมขอมูลลํ าดับเบสของดีเอ็นเอและโปรตีนทางชีวภาพ ไวจํ านวนมากกวา 19 กิกะไบต (ขนาดของขอมูลเมื่อถูกบีบอัด) โดย
ประกอบดวยขอมูลยอยตางๆ มากมาย โดยแบงกวางๆ ไดสามกลุมคือ 1) ฐานขอมูลลํ าดับนิวคลีโอไทดและกรดอะมิโนประกอบดวย 
GENBANK, BLAST, DDBJ, EMBL และฐานขอมูลลํ าดับนิวคลีโอไทดของขาว (RICE); 2) ฐานขอมูลลํ าดับกรดอะมิโนและโปรตีน
ประกอบดวย PROSITE, BLOCKS, PFAM, PIR, SWISSPROT, และ TREMBL และ 3) ฐานขอมูลยอยอื่นๆ ประกอบดวย ENZYME, 
REBASE, TAXONOMY, และUNIGENE

นอกจากนี้ยังมีโปรแกรมที่ชวยในการวิเคราะหและจัดการฐานขอมูลในระบบขอมูล Bio-Mirror ในลักษณะตางๆ ซึ่งจะเปน
ประโยชนตอนักวิจัยและผูสนใจทั่วไปดวย ระบบขอมูล Bio-Mirror นี้จะชวยทํ าใหผูใชงานในประเทศไทยสามารถเขาถึงขอมูลได
สะดวกและรวดเร็วขึ้น ชวยเพิ่มประสิทธิภาพในการใชสายเครือขายขามประเทศใหมี   ประสิทธิภาพสูงขึ้น และเพื่อใหนักวิจัยทั้งทาง
ดานเทคโนโลยีชีวภาพ และนักวิจัยทางดานเทคโนโลยีสารสนเทศไดใชประโยชนระบบขอมูลนี้ เพื่อการคนควา วิจัยและพัฒนาใหเกิด
ประโยชนมากขึ้นตอไป

คํ าสํ าคัญ – ระบบขอมูลทางชีวภาพ, ลํ าดับเบสของดีเอ็นเอและโปรตีน
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1. บทนํ า
ในปจจุบัน การจดัท ําระบบฐานขอมูลที่เปนศูนยกลางของขอมูลและ
ขอสนเทศเพื่อการวิจัยเฉพาะเรื่องหรือเฉพาะสาขานับเปนโครงสราง
พืน้ฐานทีสํ่ าคัญมากในการดํ าเนินงานวิจัย และถือไดวาเปนขอมูลพื้น
ฐานที่นักวิชาการและนักวิจัยตองการเพื่อทํ าการศึกษาถึงขอมูลเบื้องตน 
หรือความเปนไปไดของการที่จะทํ าการวิจัยตอไปในอนาคต รวมทั้ง
เปนแหลงที่สามารถใชในการศึกษาถึงความกาวหนาของศาสตรนั้น ซ่ึง
จะเห็นไดวาในประเทศไทยจํ านวนฐานขอมูลสารสนเทศมีใหบริการ
ไมเพยีงพอและยังขาดขอมูลเฉพาะเรื่องอีกมาก ดังนั้นจึงไดมีการศึกษา
และตดิตัง้ระบบขอมูลทางดานชีววิทยาขึ้นมา โดยระบบขอมูลทางดาน
ชีววิทยานี้ไดเก็บรวบรวมฐานขอมูลลํ าดับเบสของดีเอ็นเอและโปรตีน
ทางชีวภาพไวในเซิรฟเวอร ทีเ่รยีกวา Bio-Mirror เซิรฟเวอรนี้ไดติดตั้ง
เว็บไซตสํ าหรับเขาถึงขอมูลไดอยางรวดเร็วและมีขอมูลที่เปลี่ยนแปลง
ใหมอยูตลอดเวลา ซ่ึงระบบดังกลาวนี้ไดรับความรวมมือในการพัฒนา
จากเครือขายนักวิจัยภาคพื้นเอเซียและแปซิฟก หรือ Asia-Pacific
Advanced Network (APAN) [1] การพฒันาขอมูลลํ าดับเบสของดีเอ็น
เอและโปรตีนทางชีวภาพนี้ไดมาจากความรวมมือระหวางนักวิจัยและ
พฒันาจากสหรัฐอเมริกา ญ่ีปุน และยุโรป โดยมีการแลกเปลี่ยนขอมูล
ระหวางเว็บไซตกันตลอดเวลา การแลกเปลี่ยนขอมูลกันไดอยางรวด
เรว็นี้ มีองคกรและกลุมความรวมมือตางๆ ทีม่สีวนชวยในดานการติด
ตอส่ือสารคอื Very High Speed Backbone Service (vBNS) [26],
TransPAC (Trans-Pacific Network) [22] และ Asia-Pacific Advanced
Network (APAN)

2. จุดมุงหมายของระบบขอมูล Bio-Mirror
การตดิตัง้ระบบขอมูล Bio-Mirror มีจุดมุงหมายสํ าคัญคือ การให
บริการขอมูลแกนักวิจัยและผู สนใจทั่วไปทั้งภายในและภายนอก
ประเทศ โดยผานทางเครือขายอินเตอรเน็ตไดอยางสะดวกและรวดเร็ว
และเพื่อใหนักวิจัยและผูสนใจทั่วไปสามารถเขามาศึกษาหรือนํ าขอมูล
ไปใชโดยไมคิดคาบริการใดๆ สถาบันวิจัยและพัฒนาแหงมหาวิทยาลัย
เกษตรศาสตร ไดใหความรวมมือกับเครือขายนักวิจัยระหวางประเทศ
(APAN) และไดจัดตั้ง Mirror ไซตเพื่อใหบริการสํ าหรับผูใชใน
ประเทศไทยและประเทศใกลเคียงไดที่เว็บไซต http://bio-
mirror.ku.ac.th/ และที่เอฟทีพีไซต ftp://bio-mirror.ku.ac.th/biomirror/
ไซตทีจ่ดัตัง้ขึ้นนี้จะชวยลดการใช bandwidth หรือชวยเพิ่มอรรถ
ประโยชนจากสายเครือขายขามประเทศใหมีประสิทธิภาพสูงขึ้นดวย

3. ฐานขอมูลในระบบขอมูล Bio-Mirror
ฐานขอมูลลํ าดับเบสของดีเอ็นเอ หรือบางครั้งเรียกวาลํ าดับนิวคลีโอ
ไทด และล ําดับเบสของโปรตีนหรือที่เรียกวาลํ าดับกรดอะมิโนนั้น ใน
ปจจบุนัมอียูมากมายมหาศาล นักวิจัยและพัฒนาระหวางประเทศได
รวมกัน จดัเกบ็รวบรวมขอมูลที่เกี่ยวของกับขอมูลลํ าดับเบสของดีเอ็น
เอและโปรตีนทางชีวภาพไวอยางมีระบบ ซ่ึงฐานขอมูลหลักในโลก
จะมีอยู 3 ฐานคอื Genbank [18] ในสหรัฐอเมริกา, EMBL [7] ในทวีป
ยุโรป และ DDBJ [5] ในประเทศญี่ปุน ซ่ึงฐานขอมูลทั้งสามนีจ้ะมีการ
แลกเปลี่ยนขอมูลกันอยูตลอดเวลาทํ าใหมีขอมูลที่เรียกไดวาเกือบจะ
เหมอืนกนั ฐานขอมูลเหลานี้จะมีทั้งฐานขอมูลทั่วไปและฐานขอมูล
เฉพาะ เชน ฐานขอมูลของลํ าดับนิวคลีโอไทด ฐานขอมูลของลํ าดับ
กรดอะมโินและเว็บไซตที่เกี่ยวของกับโปรตีน ฐานขอมูลของโครง
รางตตยิภมูิ เปนตน นอกจากนี้ยังไดจัดตั้ง Mirror ไซตของระบบขอ
มลูทางชวีภาพที่เรียกวา Bio-Mirror ข้ึนเพื่อใหบริการแกนักวิจัยและผู
สนใจทัว่ไป ระบบดังกลาวเก็บรวบรวมขอมูลลํ าดับเบสของดีเอ็นเอ
และโปรตนีทางชีวภาพไวจํ านวนมากกวา 19 กกิะไบต ในลักษณะขอ
มลูบบีอดั ถานํ ามาขยายแลวจะมีขอมูลมากถึงประมาณ 80 กกิะไบต
โดยประกอบดวยขอมูลยอยตางๆ มากมาย แยกไวตามหมวดหมูดังนี้

3.1 ฐานขอมูลของลํ าดับนิวคลีโอไทด
3.1.1 DDBJ
DDBJ [5] เปนฐานขอมลูของลํ าดับนิวคลีโอไทดในประเทศญี่ปุนซ่ึง
สนบัสนนุโดยรัฐบาลญี่ปุน ฐานขอมูลนี้เร่ิมใหบริการในป ค.ศ. 1986
โดยความร วมมือของกลุ มผู  เชี่ยวชาญทางดานอณูชีววิทยาของ
ประเทศญีปุ่น และการสนับสนุนของกระทรวงศึกษา วิทยาศาสตร
กฬีา และวฒันธรรม ฐานขอมูลนี้ไดรับการดูแลโดย DDBJ รวมกับ
องคกรหลักอื่นๆที่มีฐานขอมูลลํ าดับนิวคลีโอไทดอยู

3.1.2 EMBL
EMBL [7] เปนฐานขอมลูของลํ าดับนิวคลีโอไทดในทวีปยุโรป ซ่ึง
แหลงขอมูลหลักสํ าหรับขอมูลลํ าดับเบสของดีเอ็นเอ และอารเอ็นเอ
(RNA) ไดมาจากนักวิจัยที่คนควาดานนี้โดยตรง โครงการหาลํ าดับ
ของยโีนม (Genome) และงานอื่นๆที่จดลิขสิทธ์ิแลว ฐานขอมูล
EMBL สรางขึ้นโดยความรวมมือระหวางประเทศคือ Genbank ของ
สหรฐัอเมริกา และ DDBJ ในประเทศญี่ปุน แตละกลุมจะเก็บสะสม
ขอมลูล ําดับเบสบางสวนไวและเผยแพรตอทั่วโลก อนุญาตใหนํ ามา
ใช และฐานขอมูลมีการเปลี่ยนแปลงใหมทุกวันระหวางกลุมความ
รวมมือของฐานขอมูลนี้
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3.1.3 GENBANK
GENBANK [18] เปนฐานขอมลูของลํ าดับนิวคลีโอไทดในประเทศ
สหรัฐอเมรกิาซึ่งสนับสนุนโดย National Institute of Health (NIH)
[11] ฐานขอมูลนี้ใหบริการตั้งแตป ค.ศ.1992 และบรหิารโดย National
Center for Biotechnology Information (NCBI) โดยไดรับความรวมมือ
จากองคกรหลักอื่นๆที่มีฐานขอมูลลํ าดับนิวคลีโอไทดและลํ าดับกรด
อะมโินอยู Genbank ไดจดทะเบียนการคากับ National Institute of
Health (NIH) แตฐานขอมูลที่มีอยูเปดใหบริการโดยไมคิดคาบริการ
ใดๆ ทั้งส้ิน

3.1.4 RICE
RICE [19] เปนฐานขอมูลของล ําดบันิวคลีโอไทดของขาว

3.2 ฐานขอมูลของโปรตีนและลํ าดับกรดอะมิโน
3.2.1 BLOCKS
BLOCKS [3] เปนระบบส ําหรับจํ าแนกโปรตีนซ่ึงไดมาจากลํ าดับเบส
อนรัุกษ (Conserved Regions) ในกลุมของโปรตีนที่อยูในฐานขอมูล
PROSITE ฐานขอมูลบล็อกนี้เปนกลุมของลํ าดับเบสที่เหมือนกัน โดย
ไดรับจากลํ าดับเบสหลายสายที่นํ ามาเปรียบเทียบความคลายกัน ซ่ึงการ
น ําล ําดับเบสหลายสายมาเปรียบเทียบกันนี้จะชวยลดส่ิงรบกวน และ
เพิม่ประสิทธิภาพในการหาความสัมพันธของลํ าดับเบส ฐานขอมูลนี้มี
จดุมุงหมายเพื่ออธิบายโครงสรางและหนาที่การทํ างานของลํ าดับเบส

ข้ันตอนในการสรางฐานขอมูลบล็อกจะมีอยูสามขัน้ตอน โดยขั้นตอน
แรกจะเปนการหาลํ าดับเบสอนุรักษในกลุมของโปรตีนที่อยูในฐานขอ
มลู PROSITE และในขั้นตอนที่สองจะนํ าบล็อกของโปรตีนที่ไดมาจัด
เรยีงใหมใหดีข้ึนเพื่อที่จะสรางกลุมของบล็อกของโปรตีน สวนในขั้น
ตอนที่สามบล็อกของโปรตีนจะถูกวัดขนาดเทียบกับฐานขอมูล 
SWISS-PROT เพื่อที่จะอธิบายระดับของการจับคูที่มีโอกาสเกิดขึ้นอีก
คร้ังหนึง่ ฐานขอมูลบล็อกจะถูกสรางขึ้นเบ็นกลุมของบล็อกของ
โปรตีนอยางสมบูรณ

3.2.2 PFAM
PFAM [16] เปนฐานขอมูลการเปรียบเทียบความคลายกันของลํ าดับ
เบสหลายสาย และโมเดล Hiddens Markov (HMMS) ซ่ึงครอบคลุมโด
เมนของโปรตีน หรือลํ าดับเบสอนุรักษของโปรตีนมากมาย ฐานขอมูล
นีไ้ดจากความรวมมือกันระหวางหองปฏิบัติการวิจัยของ Erik
Sonnhammer (Sanger Centre, Hinxton UK) และ Sean Eddy (Dept. of
Genetics, Washington University, St. Louis USA)

3.2.3 PIR
PIR [17] เปนแหลงขอมูลของโปรตีนและฐานขอมูลลํ าดับกรดอะมิ
โนของนานาชาติ ซ่ึงไดรับการดูแลรักษาโดย PIR ที่ National
Biomedical Research Foundation (NBRF) ในสหรัฐอเมริกา
Martinsried Institute for Protein Sequence (MIPS) ในเยอรมัน และ
Japan International Protein Information Database (JIPID)

ในญีปุ่น ฐานขอมูลนี้เปนที่เก็บรวบรวมขอมูลของโปรตีนที่เกิดขึ้น
ตามธรรมชาติซ่ึงลํ าดับกรดอะมิโนของมันจะถูกกํ าหนดขึ้น ขอมูลใน
ฐานขอมลูนีป้ระกอบดวยขอมูลอางอิงถึงชื่อ ประเภท และแหลงที่ได
รับโปรตนี และลักษณะทางชีวภาพของโปรตีน เชน เครื่องหมาย
แสดงและขัน้ตอนการทํ างาน ขอบเขตและความเปลี่ยนแปลงภายใน
โปรตนี ลกัษณะหนาที่การทํ างาน และขอมูลของลํ าดับเบสขั้นแรก
นอกจากนี้ขอมูลจํ านวนมากในฐานขอมูลนี้ยังถูกเก็บไวในฐานขอมูล
อื่นๆ ดวยเชน ฐานขอมูล SWISS-PROT และฐานขอมูลอื่นๆ ซ่ึงดูแล
รักษาโดย NCBI และ EBI

3.2.4 PROSITE
PROSITE [14] เปนแหลงขอมูลซ่ึงเก็บโครงรางของโปรตีน และ
เว็บไซตทีเ่กีย่วของกับโปรตีน ฐานขอมูลนี้ไดรับการบริหารและจัด
การโดย Dr. Amos Bairoch ที่มหาวิทยาลัยของเมืองเจนีวา ประเทศส
วสิเซอรแลนด ซ่ึงสามารถไดรับขอมูลของ PROSITE จากซีดีรอม
ของ EBI โดยตรง หรือโดยเอฟทีพีจากเซิรฟเวอรของNCBI EBI หรือ
DDBJ หรือสงผานเซิรฟเวอร ExPASY [9] บนเว็บไซต

3.2.5 SWISSPROT
SWISSPROT [15] เปนฐานขอมูลของลํ าดับกรดอะมิโนซ่ึงไดจาก
แหลงขอมลูหลายแหลง ประกอบดวยกรดอะมิโนที่แปลมาจากกรด
นวิคลอีคิ กรดอะมิโนจากฐานขอมูลลํ าดับกรดอะมิโนหลักของนานา
ชาต ิฐานขอมูลนี้เร่ิมตนใน ป ค.ศ. 1985 และในป ค.ศ. 1987 ไดรับ
การดแูลรักษาโดยมหาวิทยาลัยของเมืองเจนีวา ประเทศสวิสเซอร
แลนด และหองสมุดขอมูล EBI

ขอมูลใน SWISS-PROT มาจากแหลงขอมูล 3 แหลงคือ การแปล
ล ําดบันวิคลโีอไทดจากฐานขอมูลลํ าดับนิวคลีโอไทดของ EMBL จาก
กลุมของนักวิจัยโดยตรง และจากเอกสารทางวิทยาศาสตร ฐานขอมูล
โปรตนีอื่นๆมากมายเชน PROSITE, BLOCKS และ PRINTS ไดรับ
ขอมลูมาจากฐานขอมูล SWISS-PROT

3.2.6 TREMBL
TREMBL [23] เปนฐานขอมลูล ําดับกระอะมิโนซ่ึงแปลมาจากฐานขอ
มลูล ําดบันิวคลีโอไทดของ EMBL โดยตรง ประกอบดวยสวนเสริม
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ใหกบัฐานขอมูล SWISS-PROT เปนคํ าอธิบายประกอบของ
คอมพวิเตอร ซ่ึงรูปแบบจะเหมือนกับรูปแบบของ SWISS-PROT รูป
แบบนีไ้ดมาจากการแปลลํ าดับเบสที่รูลํ าดับแลวทั้งหมดหรือ Coding
Sequences (CDS) ในฐานขอมูลลํ าดับนิวคลีโอไทดของ EMBL ซ่ึง
ฐานขอมูลของ EMBL ตองการลํ าดับเบสที่รูลํ าดับเรยีบรอยแลวรวมทั้ง
ฐานขอมูล SWISS-PROT ดวย

3.3 ฐานขอมูลอ่ืนๆ
3.3.1 BLAST
BLAST [2] เปนฐานขอมูลลํ าดับนิวคลีโอไทดและกรดอะมิโนของ
Genbank ซ่ึงเก็บอยูในรูปของ FASTA Format เปนฐานขอมูลหลักที่ใช
ในโปรแกรมสํ าหรับวิเคราะหและจัดการขอมูลในระบบขอมูล Bio-
Mirror

3.3.2 ENZYME
ENZYME [8] เปนฐานขอมูลที่เกี่ยวของกับการตั้งชื่อวิทยาศาสตรของ
เอนไซม ซ่ึงไดรับการสนับสนุนและแนะนํ าเบื้องตนจากคณะ
กรรมการการตั้งชื่อทางชีวเคมีและอณูชีววิทยาแหงสหประชาชาติ หรือ
Nomenclature Committee of the International Union of Biochemistry
and Molecular Biology (IUBMB) และอธิบายรายละเอียดลักษณะของ
เอนไซมแตละชนิดพรอมรหัส EC (Enzyme Commission)

3.3.3 REBASE
REBASE [24] เปนฐานขอมูลของเอนไซมตัดจํ าเพาะซึ่งเก็บราย
ละเอยีดของขอมูลเกี่ยวกับชนิดเอนไซมตัดจํ าเพาะ ชนิดของจุลินทรียที่
ผลติเอนไซม ลํ าดับเบสที่เอนไซมเลือกตัดจํ าเพาะ ตํ าแหนงที่เอนไซม
ตดัจ ําเพาะ เอนไซมที่หาไดในเชิงพาณิชย และเอกสารอางอิงทั้งที่ตี
พมิพและยังไมไดตีพิมพ

3.3.4 SRS-DATABANKS
SRS-DATABANKS [20] เปนฐานขอมูลที่ไดรับมาจาก EBI [6] เปน
ฐานขอมูลที่เก็บรวบรวมขอมูลของระบบสืบคนขอมูลลํ าดับเบสของดี
เอน็เอและโปรตีนทางชีวภาพ ซ่ึงระบบสืบคน SRS เขียนขึ้น เพื่อเลือก
ขอมลูยอยจากฐานขอมูลลํ าดับเบสทั้งหมด

3.3.5 TAXONOMY
TAXONOMY [21] เปนฐานขอมูลลํ าดับชั้นของสิ่งมีชีวิตซ่ึงเก็บอยูใน
รูปแบบของโครงสรางตนไม โดยจะเก็บชื่อของสิ่งมีชีวิตทั้งหมดที่เปน
ตวัแทนในฐานขอมูลลํ าดับเบส และล ําดบันวิคลีโอไทดหรือกรดอะมิ
โนที่นอยที่สุดหนึ่งสาย ฐานขอมูลนี้สวนใหญไดรับมาจาก NCBI และ
EBI

3.3.6 UNIGENE
UNIGENE [25] เปนระบบการทดลองเพื่อแบงลํ าดับเบสของ
Genbank ใหเปนเซตที่ไมซ้ํ าซากหรือยาวเกินไปของกลุมยีนที่จัด
ต ําแหนงแลวอยางอัตโนมัติ แตละกลุมของ UniGene เก็บลํ าดับเบส
ซ่ึงเปนตัวแทนยีนที่มีลักษณะเฉพาะ และขอมูลที่เกี่ยวของเชน ชนิด
ของเนือ้เย่ือในยีนที่สามารถระบุตํ าแหนงได ฐานขอมูลนี้ไดรับจาก
National Center for Biotechnology Information (NCBI) หรือ
Genbank ฐานขอมูลนี้จะเก็บแยกเปนไฟลดวยคํ าหนาชื่อที่ตางกันตาม
ชนดิของยนี ไฟลในฐานขอมูลที่นํ าหนาดวย Hs ยอมาจาก Homo
sapiens ไฟลที่นํ าหนาดวย Mm ยอมาจาก Mus musculus ไฟลที่นํ า
หนาดวย Rn ยอมาจาก Rattus norvegicus และไฟลที่นํ าหนาดวย Dr
ยอมาจาก Danio rario

ตารางที่ 1. เซิรฟเวอรของ Bio-Mirror ที่มีอยูในปจจุบัน
ประเทศ เว็บเซิรฟเวอรและเอฟทีพีเซิรฟเวอร

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

ญ่ีปุน 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. ระบบวิเคราะหและจัดการฐานขอมูลชีวภาพ
ในทศวรรษที่ผานมาจนถึงปจจุบันนับไดวาเปนยุคของเทคโนโลยีทาง
วทิยาศาสตรการแพทย ความรูจากการคนพบสิ่งใหมๆ กอใหเกิด
ประโยชนนานัปการ การนํ าคอมพิวเตอรเขามาชวยในงานทางดาน
วทิยาศาสตรการแพทยนับวามีบทบาทสํ าคัญมาก ชวยทํ าใหเกิดความ
กาวหนาและการคนพบสิ่งใหมๆข้ึนมา ในการศึกษากลไกการทํ างาน
ของยีนมนุษยซ่ึงมีปริมาณถึง 3 พนัลานนิวคลีโอไทด หรือประมาณ 1
แสนยีนซ่ึงเปนเสมือนหนึ่งพิมพเขียวของมนุษยนั้น หากวานักวิทยา
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ศาสตรมีความสามารถในการวิเคราะหยีนไดวินาทีละ 1 นวิคลโีอไทด
แมจะทํ างานวันละ 24 ชัว่โมงทุกวัน ก็ยังตองใชเวลานานนับ 100 ปที่
จะศกึษาไดทั้งหมด ดังนั้นจึงไดมีการพัฒนาเครื่องมือและเทคนิคตางๆ
เขามาชวยเพื่อวิเคราะหและประมวลผลไดอยางสะดวกและรวดเร็ว 
โปรแกรมประยุกตมากมายไดนํ ามาใชกับฐานขอมูลลํ าดับเบสของดี
เอน็เอและโปรตีนทางชีวภาพสามารถแยกแยะเปนกลุมดังนี้

1. โปรแกรมแปลลํ าดับเบส (Translation)

   -  โปรแกรมแปลลํ  าดับเบสของดี เอ็นเอเป นโปรตีน  (DNA 
Translation)
   - โปรแกรมแปลลํ าดับเบสของโปรตีนกลับเปนดีเอ็นเอ (Back 
Translation)
2. โปรแกรมคนหาลํ าดับเบสของดีเอ็นเอและโปรตีนโดยเปรียบเทียบ
ความคลายกันของลํ าดับเบส (Sequence Homology or Similarity 
Searching)
3. โปรแกรมเปรียบเทียบความคลายกันระหวางสายดีเอ็นเอหรือ
โปรตนีทีก่ ําลงัศึกษา (Sequence Alignment)
   - โปรแกรมเปรียบเทียบความคลายกันระหวางสายดีเอ็นเอหรือ
โปรตีนสองเสน (Pairwise sequence alignment)
   - โปรแกรมเปรียบเทียบความคลายกันระหวางสายดีเอ็นเอหรือ
โปรตีนมากกวาสองเสน (Multiple sequence alignment)
4 .  โปรแกรมจํ  าแนกชนิดและลักษณะของโปรตีน  (Protein 
Identification and Characterization)
5. โปรแกรมวเิคราะหโครงสรางปฐมภูมิ (Primary Structure Analysis)
   - โปรแกรมคาดคะเนตํ าแหนงของสายโปรตีนที่เกิดการขดเปนวง
   - โปรแกรมคาดคะเนตํ าแหนงที่เอนไซมตัดจํ าเพาะ
5. โปรแกรมการหาตํ าแหนงของ Transmembrane (Transmembrane 

regions detection)

ตารางที่ 2. โปรแกรมประยุกตที่ใชกับฐานขอมูลลํ าดับเบสของดีเอ็นเอ
และโปรตีน

1. โปรแกรมแปลลํ าดับเบส
โปรแกรมแปลลํ าดับเบสของดีเอ็นเอเปนโปรตีน
DNA
Sequence
Translation

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

Protein
Machine

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

โปรแกรมแปลลํ าดับเบสของโปรตีนกลับเปนดีเอ็นเอ

Back
Translation

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

2. โปรแกรมคนหาลํ าดับเบสของดีเอ็นเอและโปรตีนโดยเปรียบเทียบ
ความคลายของลํ 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. โปรแกรมเปรียบเทียบความคลายกันระหวางสายดีเอ็นเอหรือ
โปรตีนที่กํ าลังศึกษา
โปรแกรมเปรียบเทียบความคลายกันระหวางสายดีเอ็นเอหรือโปรตีน
2 เสน
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

โปรแกรมเปรียบเทียบความคลายกันระหวางสายดีเอ็นเอหรือโปรตีน
มากกวา 2 เสน
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. โปรแกรมวิเคราะหโครงสรางปฐมภูมิ
โปรแกรมคาดคะเนตํ าแหนงของสายโปรตีนที่เกิดการขดเปนวง
Coils http://www.ch.embnet.org

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

MultiCoils http://nightingale.lcs.mit.edu
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โปรแกรมคาดคะเนตํ าแหนงที่เอนไซมตัดจํ าเพาะ
DGPI http://www.bigfoot.com

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

6. โปรแกรมการหาตํ าแหนงของ 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. ตัวอยางการประยุกต Bio-Mirror
ในทศวรรษที่ผานมาจนถึงปจจุบันนับไดวาเทคโนโลยีทางชีวภาพได
กาวหนาไปอยางรวดเร็ว การคนพบสิ่งใหมๆ กอใหเกิดประโยชน
นานปัการ เชน การวินิจฉัยโรคโดยอาศัยการตรวจความผิดปกติทาง
โครโมโซม การพัฒนาผลิตภัณฑยาและวัคซีนรักษาโรค ความเขาใจกล
ไกของโรคภัยไขเจ็บ ฯลฯ หนึ่งในบรรดาผลสํ าเร็จเหลานั้นที่ไดรับ
ความสนใจจากสังคมโลกคือ เทคโนโลยีเกี่ยวกับดีเอ็นเอที่สามารถ
ประยุกตใชกับงานตางๆ ไดมากมาย เชน

1. งานทางดานการพิสูจนหลักฐาน
    - การพิสูจนความเปนพอแม ลูก
    - การพิสูจนหลักฐานในคดีฆาตกรรม
    - การพิสูจนหลักฐานในโบราณคดี
2. งานทางดานเกษตรกรรม
    - การปรับปรุงพันธุพืช พันธุสัตว
    - การตรวจความผิดปกติในพืช และสัตว
3. งานทางดานวิทยาศาสตรการแพทย
    - การตรวจสายพันธุของไวรัส
    -การวินิจฉัยโรคโดยอาศัยการตรวจความผิดปกติของลํ าดับเบสของ

ดีเอ็นเอ

เพือ่จะใหเห็นถึงการนํ าขอมูลของ Bio-Mirror มาประยุกตไดอยางชัด
เจน เราจะแสดงตัวอยางการประยุกตดังรปูที่ 1 และรูปที่ 2 ซ่ึงเปนรูป
การเปรียบเทียบลํ าดับเบสของดีเอ็นเอของไวรัสสองสาย โดยสมมติให
ลํ าดับเบสของดีเอ็นเอสายหนึ่งไดมาจากเชื้อไวรัสที่ไดมาจากคนที่มี
ความผิดปกติของโรค คลายกับคนเปนโรคไวรัสตับอักเสบ B คือ
Sequence 1 ในรปูที่ 1 และใหลํ าดับเบสอีกสายหนึ่งคือลํ าดับเบสของดี
เอน็เอของไวรัสตับอักเสบ B ที่มีอยูในฐานขอมูล Bio-Mirror คือ

Sequence 2 ในรปูที่ 1 เมือ่กดปุม Align เพื่อเปรียบเทียบความคลาย
กนัของลํ าดับเบสทั้ง 2 สายจะไดผลลัพธดังรปูที่ 2

ในการวินิจฉัยโรคโดยอาศัยการตรวจลํ าดับเบสของดีเอ็นเอ เราจะนํ า
ล ําดับเบสสองสายมาเปรียบเทียบความคลายกัน หากลํ าดับเบสทั้งสอง
สายมคีวามคลายกัน เราก็สามารถวินิจฉัยไดวาคนๆนั้นติดเชื้อไวรัส
ตบัอกัเสบ B จริง ซ่ึงมีความถูกตองเกือบรอยเปอรเซนตในการตรวจ
วินิจฉัยโรคดวยวิธีนี้

รูปที่ 1 การเปรียบเทียบความคลายกันระหวางลํ าดับเบสของเชื้อไวรัส
2 สายเพื่อตรวจวินิจฉัยโรค

รูปที่ 2 ผลลพัธของการเปรียบเทียบความคลายกันระหวางลํ าดับเบส
ของเชื้อไวรัสสองสาย

จากตวัอยางจะเห็นวาการนํ าขอมูลลํ าดับเบสในระบบขอมูล Bio-
Mirror มาประยุกตใชในงานทางดานวิทยาศาสตรการแพทยนั้นนับ
วามีประโยชนมาก ยังมีงานวิจัยที่สามารถนํ าขอมูลเหลานี้ไปใช
ประโยชนไดอีกมากมาย งานทางดานเกษตรกรรม การปรับปรุงพันธ
พืช พันธุสัตวก็เปนอีกงานหนึ่งที่ในปจจุบันมีการศึกษาและวิจัยกัน
อยูมาก ขาวซ่ึงเปนพืชทางเศรษฐกิจที่สํ าคัญของประเทศนั้น ใน
ปจจบุนักไ็ดมีองคกรตางๆ มากมายทั่วโลกไดรวมมือกันหาลํ าดับทาง
พันธุกรรมของขาว เพือ่ประโยชนในการปรับปรุงพันธุ สามารถตาน
ทานศัตรูพืช ทนตอสภาพแวดลอม และแพรพันธุไดมากขึ้น [13]
เปนตน นอกจากนี้การทํ าโคลนนิ่งวัวที่สํ าเร็จไปไมนานมานี้ กไ็ดมา
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จากการวิเคราะหและศึกษาขอมูลลํ าดับเบสของดีเอ็นเอของมันนั่นเอง 
ซ่ึงนับไดวาขอมูลลํ าดับเบสของดีเอ็นเอและโปรตีนทางชีวภาพใน
ระบบขอมูล Bio-Mirror นั้นมีประโยชนสูงมาก หากมีผูสนใจและนํ า
ขอมูลเหลานี้ไปประยุกตใชหรือศึกษาเพื่อนํ ามาทํ าการวิจัยตอไปใน
อนาคต

 6. งานวจัิยท่ีสามารถทํ าตอไปในอนาคตกับระบบขอมูล
Bio-Mirror

งานวิจัยที่สามารถทํ าตอไปกับฐานขอมูลลํ าดับเบสของดีเอ็นเอและ
โปรตีนทางชีวภาพนั้น มมีากมายหลายดาน แตทีจ่ ําเปนมากก็คือ งาน
ทางดานชีววิทยาซึ่งใชทั้งในงานวิจัยทั่วไปและในการเรียนระดับสูง 
งานวจิยัทีจ่ํ าเปนอีกงานหนึ่งก็คือ งานทางดานวิทยาการคอมพิวเตอร
เพราะฐานขอมูลนี้มีขนาดใหญมากและเปนขอมูลเฉพาะดาน ในการ
วิเคราะหและจัดการกับฐานขอมูลนี้เพื่อใหไดผลลัพธที่ถูกตองและรวด
เรว็นัน้จํ าเปนตองใชโปรแกรมคอมพิวเตอรเขามาชวย ซ่ึงในปจจุบันมี
โปรแกรมคอมพิวเตอรสํ าหรับวิเคราะหและจัดการกับฐานขอมูลนี้มาก
มายดงัทีก่ลาวมาแลว แตข้ันตอนวิธีและเทคนิคตางๆ ที่ใชในการ
วเิคราะหและจัดการขอมูลใหไดอยางรวดเร็ว และมีความถูกตองแมน
ยํ าตามความตองการของผูใชนั้นยังไมดีเพียงพอ

ดงันัน้การออกแบบขั้นตอนวิธีและหาเทคนิคใหมๆ มาใชในการ
วเิคราะหและจัดการขอมูลจึงเปนส่ิงจํ าเปน นอกจากนี้ฐานขอมูลที่เพิ่ม
ข้ึนอยูทุกวันซ่ึงมีทั้งขอมูลใหมที่เปนขอมูลชนิดเดิมและชนิดใหมรวม
อยู ยังตองการโปรแกรมใหมที่รองรับสํ าหรับวิเคราะหและจัดการกับ
ขอมลูนั้นตามความตองการของผูใชงานอีกดวย
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