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Abstract 
 

Bioinformatics is a new discipline considered has roots in biology and 
information technology and with the advancement of scientific technology can 
produce massive amounts of data in a short time. As a result, computer science, has 
entered a critical role in the study and analysis of experiments, including biological 
database management. To study the structure of biomolecules, it takes long time to 
study and requires expertise, some situations require fast data processing. So 
bioinformatics therefore aims to develop new methods to meet the needs of 
biologists. This article aims to offer an introduction to bioinformatics. The application 
of computer techniques to analyze data associated with large biomolecules in the 
benefits derived from bioinformatics applications in various fields. 
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บทคัดย่อ 
 

ชีวสารสนเทศศาสตร์ถือเป็นสาขาวิชาที่ใหม่ มีรากฐานมาจากวิชาชีววิทยาและมีการจัดการ
ข้อมูลด้วยเทคโนโลยีคอมพิวเตอร์ ด้วยความเจริญก้าวหน้าของเทคโนโลยีทางวิทยาศาสตร์ท าให้
สามารถผลิตข้อมูลจ านวนมหาศาลได้ในเวลาอันรวดเร็ว  ส่งผลให้วิทยาการคอมพิวเตอร์เข้ามามี
บทบาทส าคัญอย่างยิ่งในการศึกษาและวิเคราะห์ผลจากการทดลอง รวมทั้งการจัดการฐานข้อมูลทาง
ชีวภาพ ในการศึกษาโครงสร้างของสารชีวโมเลกุลนั้น จะต้องใช้เวลาในการศึกษานานและต้องอาศัย
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ความช านาญของนักวิจัย ซึ่งบางสถานการณ์ต้องการความรวดเร็วในการประมวลผลข้อมูล ดังนั้น 
ชีวสารสนเทศจึงมีจุดมุ่งหมายในการพัฒนาวิธีการใหม่ เพ่ือตอบสนองความต้องการของนักชีววิทยา 
โดยบทความนี้มีวัตถุประสงค์เพ่ือสรุปองค์ความรู้ของชีวสารสนเทศ การประยุกต์ใช้เทคนิคทาง
คอมพิวเตอร์ในการวิเคราะห์ข้อมูลที่เกี่ยวข้องกับสารชีวโมเลกุลในขนาดใหญ่ รวมถึงประโยชน์ ของ
การน าชีวสารสนเทศไปประยุกต์ใช้ในด้านต่าง ๆ ทั้งนี้เพ่ือเป็นแนวทางส าหรับผู้ที่สนใจให้สามารถ
ศึกษาชีวสารสนเทศศาสตร์ 
ค าส าคัญ: ชีวสารสนเทศ ; ฐานข้อมูลทางชีวภาพ ; ล าดับโปรตีน ; ล าดับนิวคลีโอไทด์ ; เครื่องมือ 
ชีวสารสนเทศ 
 
1. บทน า 
 

ชีวสารสนเทศศาสตร์เป็นสาขาสหวิทยาการที่ เติบโตอย่างรวดเร็วโดยได้แรงหนุนจากการ
พัฒนาที่ไม่หยุดยั้งทั้งในด้านชีววิทยาและวิทยาศาสตร์คอมพิวเตอร์ในช่วงสี่ทศวรรษที่ผ่านมา จาก
จ านวนของข้อมูลทางชีวภาพที่ เ พ่ิมขึ้นซึ่งถูกสร้างโดยการใช้เทคโนโลยีเอ็นจีเอสหรือ Next 
generation sequencing ท าให้จ านวนล าดับนิวคลีโอไทด์ทั้งหมดในขณะนี้เพ่ิมขึ้นอย่างมหาศาล 
ข้อมูลขนาดใหญ่นี้ท าให้เกิดการค้นพบรูปแบบต่าง ๆ และมีการตั้งสมมติฐานใหม่ ในขณะเดียวกัน
ข้อมูลเหล่านี้ก็มีความแตกต่างกัน ดังนั้นการจัดการข้อมูลขนาดใหญ่ต้องใช้เทคนิคขั้นสูงที่มี
ประสิทธิภาพ วิธีการค านวณที่ถูกต้องและเครื่ องมือคอมพิวเตอร์ต่าง ๆ ชีวสารสนเทศจึงเป็น
เทคโนโลยีที่มีประสิทธิภาพส าหรับการจัดการ, การค้นหาและการวิเคราะห์ข้อมูลทางชีวภาพ 
นอกจากนี้ยังเป็นส่วนเติมเต็มวิธีการทดลองแบบดั้งเดิมในการวิจัยด้านชีววิทยา 

ในเวลาต่อมาได้มีการค้นพบสารพันธุกรรม ตัวอย่างเช่น ดีเอ็นเอ หรือยีน (Reichhardt, 
1999) เดือนกันยายน ปี 2015 ฐานข้อมูลของ GenBank มีล าดับของนิวคลีโอไทด์จ านวน 
202,237,081,559 ล าดับ แสดงดังภาพที่ 1 และฐานข้อมูล SWISS-PROT มีล าดับเบสโปรตีนจ านวน 
549,646 ล าดับ (Bairoch & Apweiler, 2000) โดยเฉลี่ยฐานข้อมูลเหล่านี้จะเพ่ิมขึ้นเป็นสองเท่าทุก 
18 เดือน และนอกจากนี้ยังมีข้อมูลมากมายที่ได้จากการวิจัยหลากหลายสาขา เช่น ทางด้านจุล
ชีววิทยา อณูชีววิทยา และการค้นคว้าทางการแพทย์ ซึ่งข้อมูลเหล่านี้ เป็นข้อมูลที่มีความหลากหลาย
และมีปริมาณมาก 
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ภาพที่ 1 อัตราการเจริญเติบโตของฐานข้อมูล GenBank ตั้งแต่ปี 1985 – 2015 (National 
Center for Biotechnology Information, U.S. National Library of Medicine, 2015) 

 
ด้วยปริมาณข้อมูลที่มากมายดังกล่าวนี้ จึงจ าเป็นที่จะต้องมีการพัฒนาเครื่องมือ หรือ

โปรแกรมประยุกต์ต่าง ๆ  ที่ใช้ในการบริหารจัดการข้อมูลที่ซับซ้อนและก าลังเพ่ิมขึ้นอย่างรวดเร็ว
เหล่านี้ (Fleischmann, et al., 1995) โดยมีคุณสมบัติในการจัดเก็บ เปรียบเทียบ วิเคราะห์ ค านวณ 
และประเมินผลข้อมูลที่ได้จากการสืบค้นฐานข้อมูล ซึ่งความรู้ที่ได้จากการศึกษาดังกล่าวสามารถ
เข้าใจถึงความหมายของรหัสพันธุกรรม รูปแบบและหน้าที่การท างานของยีน (Parsons & Jhonson, 
1993) วิเคราะห์และออกแบบโครงสร้างจากรหัสพันธุกรรม สุดท้ายสามารถน าไปประยุกต์ใช้ในทาง
การแพทย์ เพ่ือให้เกิดการค้นคว้าการค้นพบยารักษาโรคตัวใหม่ การหาสาเหตุของการเกิดโรคเพ่ือ
วินิจฉัยโรค ซึ่งจัดว่ามีความส าคัญเป็นอย่างมากในการพัฒนาให้มีความรวดเร็ว ถูกต้องและแม่นย า 

ในบทความนี้เป็นการน าเสนอหัวข้อที่น่าสนใจในการศึกษาชีวสารสนเทศ เริ่มต้นด้วยการท า
ความรู้จักกับชีวสารสนเทศ เพ่ือให้เข้าใจในความหมายและจุดมุ่งหมายของชีวสารสนเทศซึ่งมี 3 
ประการ และฐานข้อมูลทางชีวภาพ ประกอบด้วย ข้อมูลล าดับเบสของโปรตีน และข้อมูลล าดับนิวคลี
โอไทด์ จากนั้นจะกล่าวถึงหัวข้อเรื่องการวิเคราะห์ข้อมูลทางชีวภาพโดยได้อธิบายการวิเคราะห์ข้อมูล
และยกตัวอย่างเครื่องมือหรือโปรแกรมท่ีใช้ในการวิเคราะห์ และส่งท้ายกับประโยชน์ของการน าชีวสา
รสนเทศไปประยุกต์ใช้งาน ได้แก่ การศึกษาความสัมพันธ์เชิงวิวัฒนาการของสิ่งมีชีวิต, การออกแบบ
ยา เป็นต้น 

 
2. ชีวสารสนเทศและจุดมุ่งหมาย 
 

อณูชีววิทยา (Molecular biology) คือ การศึกษาในระดับโมเลกุลที่เกี่ยวกับโมเลกุลต่าง ๆ 
ของสิ่งมีชีวิต (Altman, 2001) โดยจะเน้นศึกษาโครงสร้างของโมเลกุล, การท างานของยีน(gene)และ
โมเลกุลที่เก่ียวข้อง, ปฏิสัมพันธ์กันระหว่างดีเอ็นเอ(DNA), อาร์เอ็นเอ(RNA), โปรตีน, โมเลกุลอ่ืน ๆ ที่
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เกี่ยวข้อง, ระบบต่าง ๆ ภายในเซลล์รวมถึงกลไกการควบคุมการท างานของสิ่งเหล่านี้ อณูชีววิทยา 
(Molecular biology)เป็นสาขาท่ีมีความผสมผสานระหว่างชีววิทยาและเคมี สาขาพันธุศาสตร์, สาขา
ชีวเคมี และสาขาจุลชีววิทยา เป็นต้น 

สารสนเทศ (Informatics) เป็นศาสตร์ที่ศึกษาเกี่ยวกับสารสนเทศและการค านวณเพ่ือ
คาดการณ์ในอนาคต  หรือก็คือวิทยาศาสตร์และเทคโนโลยีในการประมวลผลข้อมูลโดยใช้
คอมพิวเตอร์ (Chen, et al., 1999) ที่ว่าด้วยการรวบรวม, การเก็บรักษา และประมวลผล เพ่ือ
น ามาใช้ประโยชน์ตามจุดประสงค์ ซึ่งการจัดเก็บข้อมูลที่ดี จะต้องมีการก าหนดรูปแบบของข้อมูลให้มี
ลักษณะง่ายต่อการจัดเก็บ การเรียกใช้งาน และมีรูปแบบเดียวกันอย่างมีระบบ 

ดังนั้นค าว่าชีวสารสนเทศ (Bioinformatics) หมายถึง การบูรณาการของหลายสาขาวิชา 
โดยใช้ความรู้จาก อณูชีววิทยา ชีวเคมี คณิตศาสตร์ประยุกต์ ,สถิติศาสตร์, สารสนเทศศาสตร์ และ
วิทยาการคอมพิวเตอร์ ที่ประกอบด้วยการจัดเก็บข้อมูลทางชีววิทยา ประมวลผลข้อมูลทางชีววิทยา  
(Li & Homer, 2010) ส่วนหนึ่งที่ส าคัญคือการพัฒนาโปรแกรมประยุกต์ในการสืบค้น เพ่ือใช้ในการ
หาค าตอบและแก้ปัญหาทางชีววิทยา หรือท านายความเป็นไปได้ทางชีววิทยาโดยกา รสร้าง
แบบจ าลอง (Goldberg, 1989) จึงท าให้เกิดศาสตร์ใหม่ เช่น จีโนมิกส์ (Genomics) โปรตีโอมิกส์ 
(Proteomics) เมตะโบโลมิกส์ (Metabolomics) ฯลฯ  

จุดมุ่งหมายของชีวสารสนเทศประกอบด้วย 3 ประการ คือ ประการแรกชีวสารสนเทศจะ
จัดการข้อมูลให้อยู่ในรูปแบบที่ง่ายต่อการใช้งานข้อมูลที่มีอยู่ส าหรับนักวิจัย และการเพ่ิมข้อมูลใหม่ที่
ได้จากการค้นพบ เช่น ฐานข้อมูลของโปรตีนส าหรับการสร้างรูปแบบ 3 มิติของโครงสร้างโมเลกุล 
เป็นต้น  (Guo, et al., 2010) 

ประการที่สองของชีวสารสนเทศคือ การพัฒนาระบบและเครื่องมือที่ใช้ในการวิเคราะห์ข้อมูล
ให้มีความถูกต้อง ตัวอย่างเช่น นักวิจัยต้องการเปรียบเทียบล าดับโปรตีนที่สนใจกับล าดับโปรตีนที่มีอยู่
ในฐานข้อมูล ได้แก่ โปรแกรม FASTA (PEARSON & LIPMAN, 1988) และ BLAST  (Altschul, et 
al., 1997) ซึ่งโปรแกรมที่ใช้ในการท าเช่นนี้ต้องมีความสามารถขั้นสูงกว่าการเปรียบเทียบข้อความ
อย่างง่าย และจ าเป็นต้องแสดงให้เห็นความแตกต่างอย่างมีนัยส าคัญของล าดับเบสสองล าดับที่
ท าการศึกษา ในการพัฒนาเครื่องมือเหล่านี้ต้องอาศัยความเชี่ยวชาญและความเข้ าใจในการค านวณ
และทฤษฎีทางชีวภาพ  

จุดมุ่งหมายประการที่สามของชีวสารสนเทศเพ่ือวิเคราะห์ข้อมูลทางชีวภาพโดยใช้กลไกที่
ซับซ้อนและแปลงข้อมูลให้อยู่ในรูปแบบที่มีความหมายทางชีวภาพ (Bhandari, et al., 1996) ใน
การศึกษาทางชีวภาพแบบดั้งเดิมนั้นการตรวจสอบระบบของแต่ละบุคคลและการเปรียบเทียบจะมี
เพียงไม่ก่ีสาขาที่เก่ียวข้อง แต่ชีวสารสนเทศศาสตร์ในปัจจุบันนี้ได้รับอนุญาตให้ท าการวิเคราะห์ได้จาก
ทั่วโลกและเปรียบเทียบข้อมูลที่มีอยู่จากหลายสาขา เห็นได้ชัดว่าการพัฒนาวิธีการในการประเมิน
ความแตกต่างระหว่างสายพันธุ์ของสารชีวโมเลกุลและระบุความคล้ายคลึงกันสารชีวโมเลกุลซึ่งมี
แหล่งที่มาที่แตกต่างกันเป็นสิ่งที่ส าคัญในการจัดการข้อมูลที่มีปริมาณมาก 
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3. ฐานข้อมูลทางชีวภาพ 
 

ฐานข้อมูลทางชีวภาพเป็นการรวบรวมข้อมูลที่ได้จากการทดลองและการวิจัยทางชีววิทยา 
ประกอบด้วยข้อมูลที่เก่ียวข้องกับข้อมูลล าดับเบสของโปรตีนหรือเรียกว่าล าดับกรดอะมิโน และล าดับ
นิวคลีโอไทด์ (Setubal & Meidanis, 1997) ข้อมูลเหล่านี้เกิดขึ้นจากการร่วมมือกันของนักวิจัยจาก
หลายประเทศ โดยฐานข้อมูลหลักที่เก็บล าดับเบสและเป็นฐานข้อมูลที่เป็นสาธารณะ ซึ่งนักวิจัยทั่ว
โลกสามารถดาวน์โหลดข้อมูลเพ่ือน าไปใช้เป็นเครื่องมือในการวิเคราะห์ได้ แสดงดังตารางที่  1 ข้อมูล
ทั้งหมดจะถูกจัดเก็บอย่างเป็นระบบ และมีการปรับปรุงเนื้อหาเพ่ือสะดวกต่อการน าไปใช้งานให้เกิด
ประโยชน์ ฐานข้อมูลที่ดีนั้นจะต้องมีการเก็บรวบรวมข้อมูลในรูปแบบที่สามารถเข้าถึงได้ง่าย และ
สามารถน าไปใช้ได้กับระบบหลายผู้ใช้  

ล าดับนิวคลีโอไทด์และล าดับโปรตีนเป็นคลังข้อมูลซึ่งเป็นที่สนใจของนักชีววิทยาโมเลกุล การ
ก าเนิดของฐานข้อมูลล าดับโมเลกุลท าให้เกิดการวิเคราะห์ด้วยคอมพิวเตอร์ของล าดับที่มีอยู่ทั้งหมด 
ฐานข้อมูลล าดับเบสให้บริการ 2 หน้าที่หลักคือ 1) เพ่ืออ านวยความสะดวกในการพิจารณาล าดับใหม่
ด้วยการเปรียบเทียบกับล าดับเดิมที่มีในฐานข้อมูล 2) เพ่ือท าหน้าที่เป็นแหล่งที่มาของข้อมูลส าหรับ
การทดลองรุ่นใหม่และการทดสอบสมมติฐานเกี่ยวกับการจัดล าดับโมเลกุลและวิวัฒนาการ  ปริมาณ
ข้อมูลขนาดใหญ่ที่มีอยู่ตอนนี้จ าเป็นต้องมีขั้นตอนวิธีการเพ่ือการค้นคืนฐานข้อมูลได้อย่างรวดเร็วและ
มีประสิทธิภาพ ซึ่งมีความก้าวหน้าเป็นอย่างมากในการพัฒนาด้านนี้ 
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3.1 ฐานข้อมูลของโปรตีนและล าดับกรดอะมิโน (Protein sequence databases) 
ฐานข้อมูลของโปรตีนเป็นการรวบรวมล าดับที่ได้จากความหลากหลายของแหล่งที่มา ซึ่ง

ล าดับโปรตีนเป็นปัจจัยพื้นฐานของโครงสร้างทางชีวภาพและการท างานทางชีวภาพ 
3.1.1 PIR  

 PIR เป็นฐานข้อมูลล าดับโปรตีน (McGarvey, et al., 2000) ที่ได้รับการพัฒนาในช่วงต้นปี 
1960 ซึ่งตั้งอยู่ที่ National Biomedical Research Foundation (NBRF) และตั้งแต่ปี 1988 ได้รับ
การเก็บรักษาโดย PIR-International ในสหรัฐอเมริกา และ Martinsried Institute for Protein 
Sequence (MIPS) ในเยอรมัน ปัจจุบันฐานข้อมูลนี้มี 83,724,331 รายการ (Release: 4.44, 11-
Nov-2015)  

3.1.2 Swiss-Prot 
 Swiss-Prot (Stoesser, et al., 2003) เป็นฐานข้อมูลของล าดับกรดอะมิโนที่ได้ก่อตั้งขึ้นในปี 

1986 ซึ่งได้รับการดูแลรักษาและรวบรวมข้อมูลโดย SIB (Swiss Institute of Bioinformatics) และ 
EBI/EMBL ในประเทศสวิสเซอร์แลนด์ ประกอบด้วยค าอธิบายระดับสูงรวมถึงรายละเอียดการท างาน
ของโปรตีน โครงสร้างของโปรตีน การปรับเปลี่ยนกรดอะมิโน เป็นต้น ซึ่งมีจุดมุ่งหมายที่จะลดความ
ซ้ าซ้อน ฐานข้อมูล Swiss-Prot มีการเชื่อมโยงไปยังแหล่งข้อมูลอ่ืน ๆ อีกมากมายรวมทั้งฐานข้อมูล
ล าดับเบสอื่น ๆ อีกด้วย 

 

Database Location Web link 
Protein sequence 
databases 
- PIR  
- MIPS 
- Swiss-Prot 
- TrEMBL 
- NRL_3D 
- GenPept 

 
 
US 
Germany 
Swiss 
Swiss 
US 
US 

 
 
http://pir.georgetown.edu/ 
http://mips.gsf.de 
http://www.expasy.ch 
http://www.uniprot.org/help/uniprotkb 
http://www.ncifcrf.gov/ NRL-3D 
http://bioinfo.md.huji.ac.il/databases/genpept 

Nucleotide 
sequence databases 
- EMBL 
- GenBank 
- DDBJ 
- Celera 

 
 
UK 
US 
Japan 
Celera 

 
 
http://www.ebi.ac.uk/Databases/ 
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Genbank/ 
http://www.ddbj.nig.ac.jp/ 
http://www.dnalc.org/resources/ 

ตารางท่ี 1 แสดงรายชื่อและสถานที่ตั้งของฐานข้อมูลหลักที่ใช้ในการวิจัย 
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3.1.3 TrEMBL - Translated EMBL 
 TrEMBL (José Mateus Silva, et al., 2010) เป็นฐานข้อมูลของล าดับกรดอะมิโนที่ถูก

สร้างข้ึนในปี 1996 ซึ่งเป็นส่วนเสริมค าอธิบายประกอบของคอมพิวเตอร์ให้กับฐานข้อมูล Swiss-Prot 
โดยจะมีการแปลของ coding sequences (CDS) ทั้งหมดในฐานข้อมูลล าดับนิวคลีโอไทด์ของ 
EMBL, GenBank และฐานข้อมูล DDBJ 

3.1.4 GenPept 
 GenPept (Ray & Pal, 2013) จัดท าขึ้นเพ่ือเป็นส่วนเสริมให้กับฐานข้อมูลล าดับนิวคลีโอ

ไทด์ของ GenBank โดยมีการแปล CDS ในรายการของ GenBank ทั้งหมด ซึ่ง GenPept ไม่ได้เป็น
การน าเสนออย่างเป็นทางการจาก NCBI แต่จะถูกเก็บรักษาไว้และปรับปรุงข้อมูลให้สอดคล้องกับ
ข้อมูลแต่ละรุ่นของ GenBank  

3.1.5 NRL_3D 
 NRL_3D (Gutmanas, et al., 2014) ได้รับการดูแลรักษาและสร้างโดย PIR ประกอบด้วย

ล าดับที่สกัดได้จาก Protein DataBank (PDB) รวมถึงโครงสร้างทุติยภูมิ ซึ่ง NRL_3D ท าให้ข้อมูล
ล าดับใน PDB สามารถใช้ได้ส าหรับทั้งการค้นหาแบบข้อความและการค้นหาล าดับเบส นอกจากนี้ยัง
มีการเชื่อมโยงข้อมูลส าหรับการใช้งานในฐานข้อมูลโปรตีนของ PIR อ่ืน ๆ  

3.2 ฐานข้อมูลล าดับนิวคลีโอไทด์ (Nucleotide sequence databases) 
ฐานข้อมูลล าดับนิวคลีโอไทด์ หรือ ฐานข้อมูลรหัสดีเอ็นเอมีอัตราการเติบโตสูงกว่าฐานข้อมูล

โปรตีน เพราะส่วนใหญ่ล าดับนิวคลีโอไทด์จะไม่มีการเข้ารหัสเหมือนล าดับโปรตีน และเนื่องจากล าดับ
นิวคลีโอไทด์เป็นสิ่งที่ได้รับความนิยมในการจัดท าฐานข้อมูล โดยจะมีฐานข้อมูลหลักอยู่ 3 ฐานคือ 
EMBL, GenBank และ DDBJ 

3.2.1 EMBL 
 EMBL (Metzker, 2010) เป็นฐานข้อมูลล าดับดีเอ็นเอในทวีปยุโรปที่ได้รวบรวมโดย 

European Bioinformatics Institute (EBI) ซึ่งประกอบด้วยล าดับเบสของดีเอ็นเอที่ได้จากนักวิจัย
โดยตรง หรือจากงานวิจัยล าดับจีโนม และงานทางวิทยาศาสตร์ที่ได้จดสิทธิบัตรแล้ว ในปัจจุบัน
ฐานข้อมูล EMBL มีจ านวนล าดับนิวคลีโอไทด์ทั้งสิ้น 1,401,669,271,501 ล าดับ (Release: 125, 
01-June-2015) 

3.2.2 GenBank 
 GenBank (Clark, et al., 2015) เป็นฐานข้อมูลล าดับดีเอ็นเอที่จัดการโดย National 

Center Biotechnology Information (NCBI) ซึ่งจัดเก็บข้อมูลล าดับเบสทั้งท่ีเป็นรหัสพันธุกรรมของ 
DNA และ mRNA ข้อมูลทั้งหมดสามารถเผยแพร่ต่อสาธารณะได้ ในปัจจุบันอัตราการขยายตัวของ
ข้อมูลใน GenBank มีจ านวนข้อมูลของล าดับมากถึง 188,372,017 ข้อมูล เป็นจ านวนเบส 
202,237,081,559 ล าดับ  

3.2.3 DDBJ 
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 DDBJ (MURATA & ISHIBUCHI, 1996) เป็นฐานข้อมูลทางชีวภาพที่ได้ก่อตั้งเมื่อปี 1986 
และท าการเก็บรวบรวมข้อมูลดีเอ็นเอ โดยตั้งอยู่ที่ National Institute of Genetics (NIG) ใน
ประเทศญี่ปุ่น นอกจากนี้ยังเป็นสมาชิกของ International Nucleotide Sequence Database 
Collaboration (INSDC) โดยจะท าการแลกเปลี่ยนข้อมูลกันระหว่างฐานข้อมูล EMBL และฐานข้อมูล 
GenBank ดังนั้นทั้งสามฐานข้อมูลนี้จะมีการปรับปรุงข้อมูลตลอดเวลา และจะให้ข้อมูลเดียวกันไม่ว่า
จะเป็นช่วงเวลาใดก็ตาม 

 
 

4.  เทคนิคการวิเคราะห์ข้อมูลทางชีวภาพ 
 

นอกจากการจัดเก็บข้อมูลอย่างมีประสิทธิภาพแล้วนั้น การวิเคราะห์ข้อมูลทางชีวภาพก็เป็น
สิ่งส าคัญเช่นกัน ในหลายปีที่ผ่านมามีการพัฒนาด้านชีวสารสนเทศเป็นไปอย่างอย่างรวดเร็ว ท าให้
จ านวนข้อมูลทางชีวภาพมีอัตราการเพ่ิมขึ้นเป็นเท่าตัว และการตีความข้อมูลทางชีวภาพเหล่านี้
จ าเป็นต้องใช้การวิเคราะห์และการค านวณที่ซับซ้อน (Zhang & Wong, 1997) โดยใช้ศาสตร์ด้าน
เทคโนโลยีสารสนเทศและวิทยาการคอมพิวเตอร์ในการสร้างเครื่องมือหรือโปรแกรมเพ่ือจัดการข้อมูล
ชีวภาพ ตัวอย่างของการวิเคราะห์ข้อมูลทางชีวภาพ เช่น การท านายโครงสร้างของโปรตีน , การ
จ าแนกยีนของโรคต่าง ๆ ,  การจัดกลุ่มข้อมูลตามลักษณะของยีน, การสร้างแบบจ าลองทางสถิติของ
การปฏิสัมพันธ์ระหว่างโปรตีน เป็นต้น จะเห็นได้ว่าหากมีการสร้างเครื่องมือเพ่ือท าการวิเคราะห์
ข้อมูลที่มีศักยภาพนั้น จะท าให้นักวิจัยสามารถน าผลลัพธ์เหล่านี้ไปใช้ให้เกิดประโยชน์อันสูงสุด  

การพัฒนาเครื่องมือส าหรับชีวสารสนเทศนั้นเป็นโปรแกรมที่ถูกออกแบบมาส าหรับการสกัด
ข้อมูลที่มีความหมายจากข้อมูลอณูชีววิทยา ฐานข้อมูลทางชีวภาพและการด าเนินการกับล าดับเบส
ของดีเอ็นเอและโปรตีนหรือการวิเคราะห์โครงสร้าง (Memeti & Pllana, 2015) ซึ่งสามารถแยกเป็น
กลุม่ของรูปแบบของการวิเคราะห์ข้อมูล และ URL ของแต่ละเครื่องมือที่ใช้ในการวิเคราะห์ โดยแสดง
ดังตารางที่ 2 

 
ตารางท่ี 2 ตัวอย่างของเทคนิคและเครื่องมือที่ใช้ในการวิเคราะห์ข้อมูลทางชีวภาพ 
 

Research 
Areas of 
Bioinformatics 

Tool 
(Application) 

Web Link 
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Sequence 
Alignment 

BLAST  
CS-BLAST  
HMMER  
FASTA  

http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi 
ftp://toolkit.lmb.unimuenchen.de/csblast/ 
http://hmmer.janelia.org/ 
www.ebi.ac.uk/fasta33 

Multiple 
Sequence 
Alignment 

MSAProbs  
DNA 
Alignment  
MultAlin  
DiAlign 

http://msaprobs.sourceforge.net/ 
http://www.fluxus-engineering.com/align.htm 
http://multalin.toulouse.inra.fr/multalin/multalin.html 
http://bibiserv.techfak.uni-bielefeld.de/dialign/ 

Gene Finding 
GenScan  
GenomeScan  
GeneMark 

genes.mit.edu/GENSCAN.html 
http://genes.mit.edu/genomescan.html 
http://exon.biology.gatech.edu/ 

Protein 
Domain 
Analysis 

Pfam  
BLOCKS  
ProDom 

http://pfam.sanger.ac.uk/ 
http://blocks.fhcrc.org/ 
http://prodom.prabi.fr/prodom/current/html/home.php 

Pattern 
Identification 

Gibbs 
Sampler  
AlignACE  
MEME 

http://bayesweb.wadsworth.org/gibbs/gibbs.html 
http://atlas.med.harvard.edu/ 
http://meme.sdsc.edu/ 

Genomic 
Analysis 

SLAM  
Multiz 

http://bio.math.berkeley.edu/slam/ 
http://www.bx.psu.edu/miller_lab/ 

Motif finding 
MEME/MAST  
eMOTIF 

http://meme.sdsc.edu 
http://motif.stanford.edu 

 
4.1 Sequence Alignment 
การท า Sequence Alignment เป็นการจัดเรียงความเหมือนของสายล าดับดีเอ็นเอ อาร์เอ็น

เอหรือโปรตีนที่มีอยู่ในฐานข้อมูล เพ่ือหาช่วงล าดับที่สนใจ (conserved sequence) ซึ่งผลลัพธ์ที่ได้
จากการท า Sequence Alignment สามารถน าไปท านายลักษณะโครงสร้างของดีเอ็นเอ หรือโปรตีน
ได้ และยังสามารถน ามาใช้ในการแบ่งกลุ่มเพ่ือศึกษาความสัมพันธ์ทางวิวัฒนาการของสิ่งมีชีวิตได้อีก
ด้วย (T.F. & M.S., 1981) การเทียบเรียงของสายล าดับสามารถแบ่งได้เป็น 2 แบบ คือ  

4.1.1 การเทียบเรียงแบบแบ่งตามช่วง ได้แก่ การ เทียบเรียงแบบโกลบอล (Global 
Alignment) และการเทียบเรียงแบบโลคอล (Local Alignment)   
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4.1.2 การเทียบเรียงแบบแบ่งตามจ านวนการเทียบเรียง ได้แก่ การเทียบเรียงคู่ล าดับข้อมูล
สองเส้น (Pairwise Alignment) และการเทียบเรียงกลุ่มล าดับข้อมูลที่มากกว่าสองเส้น (Multiple 
Alignment) 

การจัดเรียงสายล าดับเป็นส่วนที่มีความส าคัญอย่างมากในแง่ของการค านวณข้อมูลชีวภาพ
ขนาดใหญ่ ซึ่งในปัจจุบันมีการให้บริการด้านการจัดเรียงสายล าดับเป็นจ านวนมาก แต่อาจจะมี
ข้อจ ากัดต่างๆ เช่น ความเร็ว ความถูกต้อง เป็นต้น จึงได้มีการน าเสนอกลยุทธ์ส าหรับการจัดเรียงสาย
ล าดับยีนด้วยการประมวลผลแบบขนาน และพัฒนาอัลกอริทึมที่ใช้ในการจัดเรียงสายล าดับเพ่ือเพ่ิม
ความแม่นย า และประสิทธิภาพด้านความถูกต้องในการค านวณ (Yang, et al., 2014) 

4.2 Multiple Sequence Alignment  
Multiple Sequence Alignment เป็นการเปรียบเทียบความเหมือนกันระหว่างสายล าดับดี

เอ็นเอ อาร์เอ็นเอหรือโปรตีนมากกว่าสองเส้นของยีนเดียวกันหรือกลุ่มเดียวกันจากหลายแหล่ง 
(Zhang & Wong, 1998) ซึ่งอาจจะเป็นล าดับเบสจากสิ่งมีชีวิตชนิดเดียวกันแต่ต่างสายพันธุ์หรือ
สิ่งมีชีวิตต่างชนิดกัน หรือแม้แต่ต่างอาณาจักรก็สามารถน ามาเปรียบเทียบกันได้ เช่น การจัด
เรียงล าดับโดยใช้ การหาค่าเหมาะสมที่สุดแบบกลุ่มอนุภาค (Particle Swarm Optimization) ซึ่ง
เป็นการเพ่ิมประสิทธิภาพแทนการใช้เทคนิคการเขียนโปรแกรมแบบไดนามิก (Jagadamba, et al., 
2011) การเปรียบเทียบล าดับเบสนอกจากท าเพ่ือเปรียบเทียบความเหมือนกันแล้วยังใช้เพ่ือออกแบบ 
Primer ได้อีกด้วย  

4.3 Gene Finding 
Gene Finding หรือ Gene prediction หมายถึงกระบวนการในการระบุ regions ของรหัส

ดีเอ็นเอ รวมถึงรหัสโปรตีนเช่นเดียวกับอาร์เอ็นเอ และอาจจะรวมการคาดการณ์ขององค์ประกอบการ
ท างานอ่ืน ๆ (Fickett, 1996) เช่น ส่วนของล าดับเบสที่มีความสามารถในการเพ่ิมหรือลดการ
แสดงออกที่เฉพาะเจาะจงของยีนภายในสิ่งมีชีวิต ซึ่ง Gene Finding เป็นหนึ่งในขั้นตอนแรกและ
ส าคัญที่สุดในการท าความเข้าใจจีโนมของสายพันธุ์หลังจากท่ีได้รับการจัดล าดับ  

ในยุคแรก Gene Finding ได้เริ่มจากการพยายามท าการทดลองในเซลล์ของสิ่งมีชีวิต การ
วิเคราะห์ทางสถิติของอัตราการรวมตัวของความคล้ายคลึงกันของยีนต่าง ๆ สามารถก าหนดได้ในบาง
โครโมโซมและข้อมูลจากการทดลองดังกล่าวสามารถรวมกันเพ่ือสร้างแผนภาพทางพันธุกรรมที่ระบุ
ต าแหน่งของยีนที่ทราบและเชื่อมโยงไปยังยีนที่มีความสัมพันธ์กัน  (Afridi & Sheng, 2011)  

4.4 Protein Domain Analysis 
Protein Domain Analysis เป็นการวิเคราะห์ส่วนหนึ่งของสายโพลีเปปไทด์หรือส่วนหนึ่ง

ของโครงสร้างโปรตีนที่มีการพัฒนาหรือวิวัฒนาการ (WU & GARIBAY, 2002) เพ่ือท าหน้าที่เฉพาะ
อย่างใดอย่างหนึ่งและเป็นอิสระจากส่วนที่เหลือของโครงสร้างโปรตีน 

4.5 Pattern Identification 
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Pattern Identification เป็นการระบุรูปแบบของล าดับนิวคลีโอไทด์หรือล าดับโปรตีนที่
สนใจ (V.G. & A.V., 2003) จากการเทียบเรียงดังกล่าวสามารถใช้ในการก าหนดความสัมพันธ์ของ
วิวัฒนาการและการท างานได้  

4.6 Genomic Analysis 
Genomic Analysis คือ การระบุ การวัดหรือการเปรียบเทียบคุณสมบัติของจีโนม เช่น 

ล าดับดีเอ็นเอ, การเปลี่ยนแปลงทางโครงสร้าง, การแสดงออกของยีนหรือค าอธิบายองค์ประกอบการ
ท างานในระดับยีน (Tsai, et al., 2004) วิธีการในการวิเคราะห์จีโนม ได้แก่ microarrays ซ่ึงมี
ลักษณะเป็นความสามารถของเทคโนโลยีทางวิทยาศาสตร์ที่สามารถผลิตข้อมูลจ านวนมหาศาลได้ใน
เวลารวดเร็ว (high throughput method) และใช้ร่วมกับเทคนิคทางชีวสารสนเทศ เช่น การ
วิเคราะห์จีโนมอย่างมีประสิทธิภาพด้วย Hadoop MapReduce เพ่ือเพ่ิมความถูกต้องและคุณภาพ
ของการวิเคราะห์ (Liu, et al., 2015) 

4.7 Motif finding 
Motif finding หรือที่เรียกกันว่า profile analysis คือการค้นหาล าดับของกรดอะมิโน 

ล าดับนิวคลีโอไทด์หรือโครงสร้างระดับทุติภูมิที่ท าหน้าที่เฉพาะในปฏิกิริยาทางชีวเคมี  (Tsai, Yang, 
Tsai, & Kao, Applying genetic algorithms to finding the optimal order in displaying the 
microarray data, 2002) ด้วยการเปรียบเทียบความเหมือนกันระหว่างสายล าดับแบบโกลบอลที่
พยายามที่จะเทียบเรียงล าดับอนุรักษ์ที่มีความจ าเพาะ (Motif) ในชุดของล าดับเบส ซึ่งจะท าการ
เปรียบเทียบความเหมือนกันของล าดับแบบกลุ่ม จากนั้นล าดับอนุรักษ์ที่มีค่าสูงจะถูกแยกออกและใช้
ในการสร้างชุดของตารางเมทริกซ์  (Maiti & Mukherjee, 2015) ซึ่งสามารถน าไปใช้ในการท านาย
ต าแหน่งของ promoter, ribosome binding site, immunogenicity site เป็นต้น 
 
5. ประโยชน์ของการศึกษาชีวสารสนเทศ 
 

5.1 การศึกษาความสัมพันธ์เชิงวิวัฒนาการของสิ่งมีชีวิต (phylogenetic analysis) 
ความสัมพันธ์เชิงวิวัฒนาการของสิ่งมีชีวิตเป็นข้อมูลพ้ืนฐานที่มีความส าคัญเป็นอย่างมากใน

การศึกษาชีววิทยา ซึ่งการศึกษาทางอณูชีววิทยาสามารถน าข้อมูลล าดับโปรตีนและล าดับดีเอ็นเอมา
เปรียบเทียบกันและค านวณแบบแผนวิวัฒนาการออกมา จากนั้นจึงน าไปสร้างเป็นแผนภาพเรียกว่า 
phylogenetic tree (Jafarzadeh & Iranmanesh, 2012) โดยใช้ในการเปรียบเทียบวิวัฒนาการ
ของยีนที่ต้องการศึกษากับยีนในสิ่งมีชีวิตอ่ืน ๆ เพ่ืออธิบายการท างานของยีน หากยีนที่ได้มีความ
คล้ายคลึงกันมาก แสดงว่าอาจจะท าหน้าที่อย่างเดียวกัน  

งานวิจัยด้านนี้ได้แก่ การวัดอัตราการกลายพันธุ์ (mutation rate) อัตราการวิวัฒนาการ 
(evolutionary rate) ของสิ่งมีชีวิตจาก sequence หรือการค านวณเวลาที่สิ่งมีชีวิตใช้ในการ
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วิวัฒนาการจาก sequence ซึ่งเรียกว่า molecular clock ก็เป็นงานวิจัยที่ได้รับความสนใจมาก
เช่นกัน 

5.2 การออกแบบและการค้นหายาใหม่ (Drug Design and Discovery) 
การออกแบบยา และการค้นพบตัวยาใหม่โดยการใช้คอมพิวเตอร์และเทคโนโลยีสารสนเทศ 

การวิเคราะห์โครงสร้างและการท างานของสารชีวมหโมเลกุล (Biological macromolecules) เช่น 
โปรตีน และกรดนิวคลีอิก เป็นต้น การวิเคราะห์ความสัมพันธ์ระหว่างโครงสร้างส่วนที่ท าหน้าที่ต่างๆ  
(Tzafriri, et al., 2005) และโครงสร้างส่วนที่เกิดกิจกรรมการท างานของสารออกฤทธิ์ กลไกระดับ
โมเลกุลของสาเหตุการเกิดโรค การออกแบบลิแกนด์ (ligand) และการจ าลองปฏิกิริยาระหว่างลิ
แกนด์กับสารชีวโมเลกุล การท านายคุณสมบัติทางเภสัชของสารหรือตัวยาใหม่ (Salisbury, et al., 
2011) รวมทั้งการท านายรูปโมเลกุลของยา และการออกแบบโมเลกุลตั้งแต่เริ่มแรก เพ่ือเพ่ิมโอกาสใน
การค้นพบยาตัวใหม่ที่มีประสิทธิภาพ ซึ่งจะช่วยลดค่าใช้จ่าย และประหยัดเวลา ที่ส าคัญคือลดการใช้
สัตว์ในการทดลอง  

 
6. สรุป  
 

ชีวสารสนเทศศาสตร์เป็นสาขาหนึ่งของวิทยาศาสตร์ที่ ใช้เทคโนโลยีสารสนเทศและ
วิทยาศาสตร์คอมพิวเตอร์มาประยุกต์กับชีววิทยาโมเลกุล โดยทั่วไปแล้วจะท าการพัฒนาขั้นตอนวิธี
และซอฟต์แวร์ส าหรับค านวณข้อมูลทางชีวภาพ จากอัตราการเพ่ิมข้ึนของข้อมูลทางชีวภาพในปัจจุบัน 
ท าให้วิธีการค านวณจากคอมพิวเตอร์เป็นสิ่งที่ขาดไม่ได้ในการตรวจสอบทางชีวภาพซึ่งพัฒนามาเพ่ือ
การวิเคราะห์ล าดับทางชีวภาพ ชีวสารสนเทศในขณะนี้ครอบคลุมหลากหลายสาขาวิชารวมทั้ง
โครงสร้างทางชีววิทยา จีโนม และการศึกษาการแสดงออกของยีน  

ในบทความนี้ ได้น าเสนอข้อมูลและขอบเขตของการศึกษาชีวสารสนเทศในปัจจุบัน 
โดยเฉพาะอย่างยิ่งได้กล่าวถึงฐานข้อมูลทางชีวภาพที่มีการใช้งานกันทั่วไปในการวิเคราะห์ข้อมูล ซึ่ง
การวิเคราะห์ข้อมูลทางชีวภาพนั้นสามารถแบ่งออกเป็น 7 ประเภทของการศึกษาชีวสารสนเทศ ได้แก่ 
Sequence Alignment, Multiple Sequence Alignment, Gene Finding, Protein Domain 
Analysis, Pattern Identification, Genomic Analysis และ Motif finding พร้อมทั้งยกตัวอย่าง
เครื่องมือที่นิยมใช้ในการวิเคราะห์ข้อมูลแต่ละประเภท และยังมีการน าการศึกษาชีวสารสนเทศไป
ประยุกต์ใช้ให้เกิดประโยชน์ในด้านต่าง ๆ เช่น การศึกษาความสัมพันธ์เชิงวิวัฒนาการของสิ่งมีชีวิต 
และการออกแบบและการค้นหายาใหม่ เป็นต้น ดังนั้นจะเห็นได้ว่าชีวสารสนเทศได้เข้ามามีบทบาท
และมีความส าคัญอย่างมาก ท าให้เกิดการเปลี่ยนแปลงและการพัฒนาในหลาย ๆ ด้าน โดยสามารถ
ประยุกต์ใช้ในด้านอุตสาหกรรม ด้านการแพทย์ ด้านการเกษตร ด้านสิ่งแวดล้อม และ ด้านพลังงาน 
เป็นต้น 
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