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ฝายวิจัยและพัฒนาเทคโนโลยีคอมพิวเตอรเพื่อการคํานวณ
ศูนยเทคโนโลยีอิเล็กทรอนิกสและคอมพิวเตอรแหงชาติ



ขอมูลของ Microbial Genomes

ขอมูลพันธุกรรมของสิ่งมีชีวิตหลายชนิด ไดรับการรวบ
รวมไวที่Genbank (http://www.ncbi.nlm.nih.gov) รวมทั้ง
แบคทีเรีย ซึ่งเปนสิ่งมีชีวิตที่ใชสําหรับการศึกษาในงานนี้  
โดยปจจุบันพบวามีขอมูลสายพันธุกรรมของแบคทีเรียทั้ง
สิ้น 225 สายพันธุ  

ระบบของ  Genbank มีการจัดเก็บขอมูลราย
ละเอียดของยีนและสวนประกอบที่เกี่ยวของกับ
แบคทีเรียเหลานั้นไวอยางสมบูรณ สามารถสืบ
คนและดึงขอมูลมาใชไดดวยการใช gene index 
(gi)  ตามมาตรฐาน Genebank

gene index



แนวคิดในการพัฒนางาน

• ความกาวหนาทางเทคโนโลยีการถอดรหัสพันธุกรรมของแบคทีเรีย ทําใหพบ
ยีนอีกเปนจํานวนมากที่ขาดขอมูลที่อธิบายการทํางานและรายละเอียดของยีน

• มีความตองการศึกษาคุณสมบัติของยีนเพิ่มขึ้น ทั้งการเปรียบเทียบความ
คลายระหวางยีนในสิ่งมีชีวิตสายพันธุเดียวกัน และขามสายพันธุ  รวมถึงสวน
ประกอบในระดับชีวโมเลกุลของยีน 



ตัวอยางผลจากการทดสอบ

• นํากลุมยีนซึ่งเปนผลของการเปรียบเทียบความคลายของสายพันธุกรรมดวย
โปรแกรม Blast มาทําการคนหาหนาที่ใหกับยีนสวนใหญของกลุม  โดยใช gene 
index ของยีนจากกลุมตัวอยางหนึ่งกลุมซึ่งมีจํานวน 14 ยีน ดังแสดงในตาราง 



ตัวอยางขอมูลยีน14 ยีน

protein-L-isoaspartate O-methyltransferaseAtu1721Agrobacterium_tumefaciens_C58_
UWash

NC_00330417935615

L-isoaspartyl protein carboxyl methyltransferaseAtu1701Agrobacterium_tumefaciens_C58_
UWash

NC_00330417935595

methyltransferaseAtu1625Agrobacterium_tumefaciens_C58_
UWash

NC_00330417935521

methyltransferaseAtu1041Agrobacterium_tumefaciens_C58_
UWash

NC_00330417934948

AGR_C_3159pAGR_C_3159Agrobacterium_tumefaciens_C58_
Cereon

NC_00306215889027

AGR_C_3127pAGR_C_3127Agrobacterium_tumefaciens_C58_
Cereon

NC_00306215889008

AGR_C_2998pAGR_C_2998Agrobacterium_tumefaciens_C58_
Cereon

NC_00306215888938

AGR_C_1920pAGR_C_1920Agrobacterium_tumefaciens_C58_
Cereon

NC_00306215888383

putative proteinaq_2139Aquifex_aeolicusNC_00091815607083

hypothetical proteinaq_1457Aquifex_aeolicusNC_00091815606625

hypothetical proteinAPE1183Aeropyrum_pernixNC_00085414601233

hypothetical protein-L-isoaspartate O-
methyltransferase

APE1011Aeropyrum_pernixNC_00085414601138

L-isoaspartyl protein carboxyl methyltransferase
(pcm-2)

AF2322Archaeoglobus_fulgidusNC_00091711499903

chloroplast inner envelope membrane proteinAF0512Archaeoglobus_fulgidusNC_00091711498123

productsynonymgeneOrganismAccessiongi

• นําขอมูล gene product ของแตละยีน ไปทําการ
คนหา Go term  บนระบบของ GO



Query Summary
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การวิเคราะหผล
ตัวอยางยีนจํานวน 14 ยีน มี gene product 10 ยีน พบขอมูล GO 9 ตัว  

NC_00330417935615

NC_00330417935595

NC_0033041793552164protein repairGO:0030091

NC_0033041793494864protein-L-isoaspartate (D-aspartate) O-methyltransferase activityGO:0004719

73membraneGO:0016020

73cellular_component unknownGO:0008372

NC_0008541560662573methyltransferase activityGO:0008168

NC_0009181460123373regulation of transcription, DNA-dependentGO:0006355

NC_0009181460113873molecular_functionGO:0005554

73GTP bindingGO:0005525

73biological_process unknownGO:0008150

Accessiongi

จํานวนยีนที่
ไมสัมพันธ
กับ GO
term

จํานวนยีนที่
สัมพันธกับ 
GO term

Go termGO ID



Fisher’s exact test

NB+DA+C

C+DDC

A+BBA

2x2 contingency table

P (outcome)



สรุปผลการคนหา Go term ที่ตรงกับยีน

0.6612protein repairGO:0030091

0.5protein-L-isoaspartate (D-aspartate) O-methyltransferase activityGO:0004719

0.1111membraneGO:0016020

0.1111cellular_component unknownGO:0008372

0.6758methyltransferase activityGO:0008168

0.6758regulation of transcription, DNA-dependentGO:0006355

0.6758molecular_functionGO:0005554

0.6758GTP bindingGO:0005525

0.6758biological_process unknownGO:0008150

P-valueGo termGO ID

Cutt off P-Value = 0.529



• ขอจํากัดของการวิเคราะหผล 
การใช Fisher’s exact test เหมาะกับปริมาณขอมูลนอยๆ ใชการเปรียบเทียบ
ครั้งละสองกลุม ถาขอมูลมากๆ ตองเสียเวลาวนวิเคราะหหลายรอบ และทําให
ผลมีคาผิดพลาดได  จึงควรทดลองใชการวิเคราะหอื่นๆ ทดสอบดวย

• งานสวนที่ตองดําเนินการตอจากการทดลองขอมูลขอมูลตัวอยาง
การสราง Engine ของระบบที่สามารถทําการคัดเลือก GO term โดยไมตองพึ่ง
ระบบของ GO และสวนของการวิเคราะหผลใหทํางานอัตโนมัติ

ขอสรุปและงานที่ดําเนินการตอ
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เอกสารอางอิง



END



• นําผลรวมของจํานวนยีนที่ตรง และไมตรงกับแตละ Go term มาทําการวิเคราะหคาทางสถิติเพื่อระบุ 
Go term ที่เปนคํานิยามสําหรับกลุมยีน  โดยการใช Fisher’s exact test   สําหรับขอมูลที่เปนความ
สัมพันธระหวางสอง Go term
โดยสัดสวนระหวางผลรวมการพบยีนใน GO term ที่ 1 กับผลรวมการพบยีนใน GO term ที่ 1 มาก
กวาสัดสวนระหวางผลรวมการพบยีนใน GO term ที่ 2 กับผลรวมการพบยีนใน GO term ที่ 2
ในกรณีที่พบวามี Go term ที่เปนไปไดมีมากกวาสองคํา ตองใชการคํานวณ P-Value เพื่อตัดสินใจ
เลือก Go term  โดยเลือก Go term ที่มีคา Fisher’s exact test  ใกล P-Value โดยทําการคิด P-value ดัง
นี้ P-Value = ผลรวมของคา Fisher’s exaction test ของแตละ Go term / จํานวน Go term   

• ในกรณีที่พบวามี Go term ที่เปนไปไดมีมากกวาสองคํา ตองใชการคํานวณ P-Value เพื่อตัดสินใจ
เลือก Go term  โดยเลือก Go term ที่มีคา Fisher’s exaction test  ใกล P-Value โดยทําการคิด P-value 
ดังนี้ P-Value = ผลรวมของคา Fisher’s exaction test ของแตละ Go term / จํานวน Go term


