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บทคัดยอ 
 การใชวัคซีนเปนหนทางหนึ่งที่มีประสิทธิภาพมากที่สุดในการลดอัตราการเกิดโรคและการตาย
จากโรคติดเชื้อ แตอยางไรก็ตามในโรคติดเชื้อบางโรคยังคงไมมีวัคซีนที่มีประสิทธิภาพในการนํามาใชใน
การปองกันโรค เนื่องมาจากวิธีการในการพัฒนาวัคซีนแบบด้ังเดิมไมสามารถนํามาใชในการคนหา
แอนติเจนที่เหมาะสมสําหรับการนําไปใชในการพัฒนาวัคซีนตอไปได อีกทั้งยังใชเวลาและเงินทุนในการ
พัฒนาวัคซีนคอนขางมาก แตอยางไรก็ตาม ในปจจุบันเทคโนโลยีที่เก่ียวของกับพันธุกรรมและชีวสารสน
เทศพัฒนาไปมากทําใหเราสามารถออกแบบวัคซีนโดยใชเพียงเครื่องมือบนคอมพิวเตอรนํามาใชในการ
ทํานายหาแอนติเจนที่เหมาะสมจากขอมูลพันธุกรรมของเชื้อได ซึ่งวิธีการนี้มีชื่อเรียกวา การพัฒนา
วัคซีนแบบยอนกลับ วิธีการนี้สามารถลดระยะเวลาที่ใชในการคนหาแอนติเจน และอาจเปนหนทางใหม
สําหรับวัคซีนที่ยากตอการพัฒนาในปจจุบัน การพัฒนาวัคซีนแบบยอนกลับถูกนํามาประยุกตใชครั้งแรก
ในการพัฒนาวัคซีนปองกันโรคไขกาฬหลังแอนที่เกิดจากเชื้อ Neisseria meningitidis serogroup B ทํา
ใหสามารถคนพบแอนติเจนใหมเพ่ิมอีก 3 ชนิดคือ fHbp NadA และ NHBA ที่สามารถกระตุนระบบ
ภูมิคุมกันไดดี ซึ่งเมื่อนํามาพัฒนาเปนวัคซีนรวมกับแอนติเจนที่เปนโปรตีนบนพ้ืนผิวเซลลที่คนพบกอน
หนานี้ ทําใหไดวัคซีนตัวใหมที่มีชื่อการคาวา Bexsero® ตอมาวัคซีนนี้ไดผานการรับรองใหใชไดใน
ประเทศแถบยุโรปในเดือนมกราคม ค.ศ. 2013 และในประเทศสหรัฐอเมริกาในเดือนกุมภาพันธ ค.ศ. 
2015 ซึ่งผลจากความสําเร็จนี้ไดพิสูจนใหเห็นถึงประสิทธิภาพในกระบวนการพัฒนาวัคซีนแบบยอนกลับ
และอาจนําวิธีการนี้มาใชในการพัฒนาวัคซีนที่มีประสิทธิภาพในการปองกันโรคติดเชื้อที่สําคัญอีกหลาย
โรคตอไปในอนาคต 
 

คําสาํคัญ: วัคซีน, ชีวสารสนเทศ, การพัฒนาวัคซีนแบบยอนกลับ, โรคไขกาฬหลังแอน Neisseria 
meningitidis serogroup B 
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Abstract 
             Vaccination has been one of the most effective interventions to decrease mortality 
and morbidity caused by infectious diseases. However, for many diseases, the conventional 
approach used for identifying protective antigens has failed to deliver successful vaccine 
candidates against major pathogens. Moreover, it is time-consuming and wastes a lot of 
money. Recently, the advancement of genomic and bioinformatics technologies allow us to 
design the vaccines starting from prediction of all protein antigens in silico (from the genomic 
information), independently of their abundance and immunogenicity during infection. This novel 
approach which is called “Reverse vaccinology”, reduces the time required for searching 
candidate vaccines and provides new solution for vaccines which have been difficult to develop. 
Reverse vaccinology was firstly used for the development of vaccines against serogroup B 
meningococcus (MenB) that was the most common cause of meningococcal meningitis. This 
approach allowed the identification of three novel protein antigens (fHbp, NadA and NHBA) able 
to induce bactericidal antibodies. The combination of these three novel antigens together with 
outer membrane vesicles was formulated as a multicomponent vaccine, named Bexsero®. It 
was approved for use in Europe and America in January 2013 and February 2015, respectively. 
This success noticeably proves that reverse vaccinology strategy has great potential in vaccine 
discovery and will lead to discover effective vaccines tackling several pathogens in the near 
future. 
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บทนํา 
ความปรารถนาอย างหนึ่ ง ในการ

ดํารงชีวิตของมนุษย คือการมีรางกายแข็งแรง
และปราศจากโรค เนื่องจากตั้งแตอดีตจนถึง
ปจจุบันมีโรคที่กอใหเกิดอาการเจ็บปวย หรือ 
เสียชีวิตจํานวนมาก เชน โรคไขทรพิษ โรคพิษ
สุนัขบา คอตีบ ไอกรน บาดทะยัก ฯลฯ ซึ่ง
หนทางในการปองกันโรคสามารถกระทําได
หลายวิธีเชน การออกกําลังกาย การรับประทาน
อาหารที่มีประโยชน การพักผอนใหเพียงพอ แต
อยางไรก็ตามหนทางหนึ่ งที่ สะดวกและมี

ประสิทธิภาพมาก คือ การเสริมสรางภูมิคุมกัน
โรคดวยวัคซีน  

ทั่วโลกตางตระหนักและใหความสําคัญ
กับการเสริมสรางภูมิคุมกันโรคดวยวัคซีน สงผล
ใหในปจจุบันอัตราการตายของประชากรที่เกิด
จากโรคติดเชื้อตาง ๆ มีจํานวนลดลงมาก 
นอกจากนี้แลวยังสงผลใหโรครายแรงบางโรคได
สูญหายไปจากโลกนี้ อีกดวย (ตารางที่  1) 
ดังเชนที่องคการอนามัยโรคไดเคยออกประกาศ
เก่ียวกับการปลอดไขทรพิษในป ค.ศ.1980 
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ตารางที่ 1 เปรียบเทียบอัตราการเสียชีวิตของประชากรในประเทศสหรัฐอเมริกาจากโรคติดเชื้อตาง ๆ ที่
พบกอนและหลังการใชวัคซีนปองกันโรค1 

 

โรค                           อัตราการตายโดยเฉลี่ยประจาํป
กอนมีวัคซีน 

อัตราการตายหลังมีการใชวคัซีน 
ในป ค.ศ.2004 

คอตีบ 
หัด 
คางทูม 
ไขทรพิษ 
บาดทะยัก 
โปลิโอ 

1822 (1936-1945)* 
440 (1953-1962) 
39 (1963-1968) 
337 (1900-1949) 
472 (1947-1949) 
1393 (1941-1950) 

0 
0 
0 
0 
4 
0 

* หมายเหตุ ในวงเล็บคือป ค.ศ.ที่มีการเก็บขอมูล 
 

ในอนาคตคาดวาโรคติดเชื้ ออีกเปน
จํานวนมากจะไดรับการปองกันและควบคุมที่ดีข้ึน 
เมื่ อมีการคนพบวัคซีนชนิดใหม  หรือมีการ
ปรับปรุงประสิทธิภาพของวัคซีนเดิมที่มีอยูแลว 
ซึ่งกรรมวิธีในการพัฒนาวัคซีนสามารถทําไดหลาย
วิธีข้ึนอยูกับชนิดของเชื้อ ความสามารถในการ
กอใหเกิดโรคและความเหมาะสมในการใชงาน  

 
ประวัติศาสตรของวัคซีน 
 การคนพบวัคซีนของมนุษยเริ่มตนจาก
ที่มีผูคนพบวาผูที่เคยเปนโรคติดเชื้อใดมาแลว
ครั้งหนึ่งมักจะไมปวยเปนโรคนั้นซ้ําอีก จึงทําให
มีความพยายามในการสรางภูมิ คุมกันของ
รางกายดวยวิธีตาง ๆ เพ่ือการปองกันโรคไว
ลวงหนา ดังเชนในชวงที่มีการระบาดของไข
ทรพิษ ราวคริสตศตวรรษที่ 10 ชาวจีนไดคิดคน
วิธีการสรางภูมิคุมกันโดยการใชเข็มสะกิดที่ตุม
หนองฝของผูปวยแลวนําไปสะกิดที่ผิวหนังของ
ผูที่ ยังไมเคยเปนไขทรพิษมากอน วิธีการนี้
เ รียกวา การปลูกฝ  ( variolation) ซึ่ งตอมา 
วิธีการดังกลาวไดมีผูนําไปเผยแพรในหลาย
ประเทศ เชน ในอังกฤษและสหรัฐอเมริกา 

         ตอมาในป ค.ศ.1796 นายแพทยเอ็ด
เวิรด เจนเนอร จากประเทศอังกฤษ ไดทําการ 
คนควาหาวิธีปองกันโรคไขทรพิษที่กําลังแพร
ระบาดอยางหนักในขณะนั้น โดยเจนเนอรได
สังเกตเห็นวา หญิงรีดนมวัวที่เคยติดโรคฝดาษ
วัว (cowpox) แลวจะไมเปนไขทรพิษอีก 
เจนเนอรจึงไดทดลองนําหนองจากแผลฝดาษวัว
ของหญิงรีดนมวัวไปฉีดใหกับคนอ่ืน ปรากฏวา
สามารถปองกันไขทรพิษได ซึ่งผลจากการ
คนพบนี้ทําใหประชาชนในขณะนั้นรอดจากการ
เสียชีวิตตวยไขทรพิษเปนจํานวนมาก โดยเจน
เนอรไดเรียกชื่อหนองฝวัวนั้นวา vaccine ซึ่ง
เปนคําที่มาจากภาษาลาตินวา vacca แปลวา 
วัว และเรียกวิธีการปองกันโรคดังกลาววา 
vaccination  
 ปลายคริสตศตวรรษที่ 18 จากการที่มีผู
คนพบวาการเกิดโรคติดเชื้อมีที่มาจากสิ่งมีชีวิต
ขนาดเล็ก หลุยส ปลาสเตอรจึงไดนําความรู
ดังกลาวมาพัฒนาเปนหลักการในการผลิต
วัคซีน ที่ประกอบไปดวย การแยกเชื้อ การทํา
ใหเชื้อออนฤทธิ์ และการฉีดเชื้อกอโรคดังกลาว
เขาสูรางกายเพ่ือใหเกิดภูมิคุมกันโรคข้ึนซึ่ง 
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ปลาสเตอรไดนําหลักการดังกลาวมาใชในการ
พัฒนาวัคซีนชนิดเชื้อเปนในหองทดลองข้ึนเปน
ครั้งแรก คือ วัคซีนปองกันโรคพิษสุนัขบา ตอมา
เมื่อความรูเก่ียวกับเชื้อแบคทีเรียเพ่ิมมากข้ึน 
ทําใหมีการพัฒนาวัคซีนปองกันโรคตาง ๆ
เพ่ิมข้ึนจํานวนมากเชน วัคซีนปองกันโรค
บาดทะยัก คอตีบ อหิวาต ไทฟอยด โปลิโอ ฯลฯ2  

หลังจากนั้นตั้งแตชวงปลายคริสตศตวรรษที่ 20 
เปนตนมา ประวัติศาสตรในการพัฒนาวัคซีนถูก
แบงออกเปน 2 ชวงที่สําคัญ ไดแก การปฏิวัติ
กระบวนการในการพัฒนาวัคซีนครั้งที่หนึ่งและ
ครั้งที่สอง3 
  
การปฏิวตัิกระบวนการในการพฒันาวัคซีน
ครั้งทีห่น่ึง 

วัคซีนที่มีอยูในชวงปลายคริสตศตวรรษ
ที่ 20 สวนใหญเปนวัคซีนแบบเชื้อตาย และ 
แบบเชื้อเปนออนฤทธิ์ แตวัคซีนทั้งสองแบบนี้มี

ขอจํากัดและขอเสียตาง ๆ มากมาย นอกจากนั้น 
แลวโรคติดเชื้อรายแรงอีกหลายโรคยังคงไมมี
วัคซีนที่มีประสิทธิภาพในการปองกันโรคได 
ในชวงเวลาดังกลาวความรูและเทคโนโลยี
ทางดานการตัดตอยีนมีความกาวหนาข้ึนมากจงึ
มีการนํามาประยุกตใชในการพัฒนาวัคซีนแบบ
ใหมที่มีชื่อวา วัคซีนหนวยยอย (subunit vaccine) 
ซึ่งประกอบดวยสวนที่เปนแอนติเจนของเชื้อที่มี
ความสามารถในการกระตุนระบบภูมิคุมกันไดดี
เทานั้น แตกตางจากวัคซีนชนิดเชื้อตายหรือเชื้อ
เปนออนฤทธิ์ที่มีสวนประกอบเปนตัวเชื้อกอโรค
ที่ตายแลวหรือออนฤทธิ์ลง ตัวอยางของวัคซีนที่
สําคัญที่ผลิตข้ึนโดยวิธีการนี้ เชน วัคซีนปองกัน
โรคตับอักเสบชนิดบีที่มีสวนประกอบเปน 
แคปซิดโปรตีน (capsid protein) และวัคซีน
ปองกันโรคไอกรน ที่มีสวนประกอบเปนโปรตีน
สามชนิด4 

 

 

     

                                      ภาพที่ 1 กระบวนการทั่วไปในการพัฒนาวัคซีนแบบหนวยยอย 6 
 
           ข้ันตอนโดยทั่วไปในการพัฒนา (ภาพ
ที่  1) เริ่มตนจากการเพาะเลี้ ยง เชื้ อ ข้ึนใน
หองทดลอง เมื่อเชื้อสามารถเจริญเติบโตใน
หองทดลองไดแลวจึงทําการแยกแตละสวนของ
เชื้อที่คาดวานาจะมีฤทธิ์กระตุนภูมิคุมกันได
จากนั้นนําแตละสวนไปทดสอบหาความสามารถ
ในการกระตุนระบบภูมิคุมกัน ซึ่งโดยทั่วไปแลว

ข้ันตอนนี้ใชเวลาคอนขางมาก ผลลัพธที่ไดมีทั้ง
การคนพบแอนติ เจนที่ เหมาะสมหรืออาจ
ลมเหลวไมสามารถคนพบแอนติเจนเลย ใน
ข้ันตอนถัดมาเมื่อพบสวนที่มีคุณสมบัติเปน
แอนติเจนที่เหมาะสมแลว ยีนของสวนที่มีหนาที่
ในการสรางแอนติเจนนั้นจะถูกโคลนเพ่ือเพ่ิม
ปริมาณแอนติเจนใหมากข้ึน แลวนํามาทดสอบ
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ความสามารถในการกระตุนระบบภูมิคุมกันโดย
ฉีดเขาสัตวทดลอง ซึ่งแอนติเจนที่ สามารถ
กระตุนระบบภูมิคุมกันไดดี จะถูกเลือกนําไปใช
ในการพัฒนาเปนวัคซีนตอไป5,6 
 จากกระบวนการขางตน แสดงใหเห็น
วาในกระบวนการพัฒนาวัคซีนชนิดหนวยยอย
นั้นมีหลายข้ันตอนที่ตองทําในหองทดลองสงผล
ใหตองใชเวลาและงบประมาณมาก โดยเฉพาะ
ในข้ันตอนของการคนหาแอนติเจนที่เหมาะสม
สวนใหญใชเวลามากถึง 5-15 ป แตอยางไรก็
ตามเชื้อที่กอใหเกิดโรคอีกหลายชนิดยังคงไม
พบแอนติเจนที่เหมาะสําหรับนําไปพัฒนาเปน
วัคซีนปองกันโรคได 
 

ขอดแีละขอเสยีของวัคซีนหนวยยอย 
ขอดี  

1) ไมกอใหเกิดอาการไมพึงประสงค
ตอผูรับวัคซีน เชน ไข หรือบวมแดงบริเวณที่
ฉีด ซึ่งมักจะเกิดกับการฉีดวัคซีนเชื้อตาย หรือ 
วัคซีนเชื้อเปนออนฤทธิ์ 

2) ปลอดภัยตอผูรับวัคซีน เนื่องจาก
สวนประกอบของวัคซีนเปนเพียงสวนหนึ่งของ
เชื้อเทานั้นจึงไมสามารถเกิดการกลายพันธุ 
หรือเกิดการเปลี่ยนกลับจากเชื้อออนฤทธิ์ไป
เปนเชื้อที่กอใหเกิดโรคไดดังเชนที่เคยเกิดข้ึนใน
อดีตกับวัคซีนโปลิโอชนิดเชื้อเปนออนฤทธิ์ 
ขอเสีย5 

1) ใชเวลาในการพัฒนาคอนขางมาก 
2) ไมสามารถนํามาใช กับเชื้อที่ไม 

สามารถเพาะเลี้ยงข้ึนไดในหองปฏิบัติการ  
3) สวนที่มีคุณสมบัติเปนแอนติเจน

ของเชื้อบางชนิดยังคงไมสามารถคนพบไดโดย
วิธีการพัฒนาวัคซีนแบบนี้ ทั้งนี้อาจเนื่องมาจาก
ตัวเชื้อผลิตแอนติเจนดังกลาวข้ึนมาในปริมาณ
นอยมากทําใหไมสามารถแยกแยะได หรือ 

แอนติเจนบางชนิดอาจพบไดเฉพาะในชวงที่อยู
ระหวางที่มีการติดเชื้อในคนเทานั้น  
 

การปฏิวตักิระบวนการในการพฒันาวัคซีน
ครั้งทีส่อง 
 ในชวงปลายคริสตศตวรรษที่ 20 ดวย
ความกาวหนาของความรู และเทคโนโลยี
ทางดานพันธุศาสตร ทําใหนักวิทยาศาสตร
สามารถหาลําดับการเรียงตัวของนิวคลีโอไทด
ในจีโนมของสิ่งมีชีวิตที่ตองการไดในเวลาอันสั้น 
และเสียคาใชจายต่ํา สงผลใหในชวงเวลา
ดังกลาวเปนตนมามีงานวิจัยที่เก่ียวของกับเรื่อง
ดังกลาวจํานวนมาก จึงมีผูสรางฐานขอมูลข้ึนมา
จํานวนมากเพ่ือใชในการจัดเก็บขอมูลดังกลาว 
ตัวอยางฐานขอมูลสําคัญที่มีมาตรฐานและเปนที่
ยอมรับของนักวิทยาศาสตร7 เชน  

1. ฐานขอมูล Genbank เปนฐาน 
ขอมูลลําดับนิวคลีโอไทดของประเทศสหรัฐ 
อเมริกา สนับสนุนโดย National Institute of 
Health (NIH) เริ่มเปดใหบริการตั้งแตป 
ค.ศ.1992 ผูสนใจสามารถใชบริการผานทาง
เ ว็บไซต ไดที่  http://www.ncbi.nlm.nih.gov/ 
genbank 

2. ฐานขอมูล EMBL เปนฐานขอมูล
ลําดับนิวคลีโอไทดของทวีปยุโรป สรางข้ึนโดย
ความรวมมือระหวางประเทศ คือ Genbank 
ของสหรัฐอเมริกา และ DDBJ ของญี่ปุนผูสนใจ
สามารถใชบริการใชบริการผานทางเว็บไซตไดที่ 
http://www.ebi.ac.uk/ena 

3. ฐานขอมูล DDBJ เปนฐานขอมูล
ลําดับนิวคลีโอไทดของประเทศญี่ปุน ไดรับการ
สนับสนุนจากรัฐบาลญี่ปุน เริ่มเปดใหบริการครั้ง
แรกในป ค.ศ.1986 ผูสนใจสามารถใชบริการใช
บริการผานทางเว็บไซตไดที่ http://www.ddbj 
.nig.ac.jp 
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จากลําดับการเรียงตัวของนิวคลีโอไทด
ทําใหนักวิทยาศาสตรสามารถทราบวาสิ่งมีชีวิต
นั้นมีความสามารถในการผลิตโปรตีนชนิดใด
ข้ึนมาได โปรตีนเหลานั้นบางชนิดอาจสามารถ
กระตุนระบบภูมิ คุม กันได  ทําใหสามารถ
นํามาใชในการพัฒนาเปนวัคซีนตอไป 
 จากแนวความคิดขางตน ทําให Rino 
Rappuoli นักวิทยาศาสตรชาวอิตาลีไดนํามา
ประยุกตใชในการพัฒนาวัคซีน โดยวิธีที่เขาใชมี 
ชื่อเรียกวา การพัฒนาวัคซีนแบบยอนกลับ 
(reverse vaccinology) ซึ่งคําจํากัดความของ 
การพัฒนาวัคซีนในรูปแบบนี้คือ “การพัฒนา 
 

วัคซีนโดยที่ไมตองทําการเพาะเลี้ยงเชื้อใน
หองทดลองเพียงแตใชขอมูลทางดานพันธุกรรม
และการวิเคราะหโดยโปรแกรมคอมพิวเตอร ใน
การคนหาโปรตีนที่อยูที่ พ้ืนผิวเซลลหรือถูก
สงออกไปภายนอกเซลลที่มีความสามารถเปน
แอนติเจน เพ่ือที่จะนําไปพัฒนาเปนวัคซีน
ตอไป” ซึ่งเหตุผลที่เลือกคนหาเฉพาะโปรตีน
รูปแบบดังกลาวเนื่องมาจากโปรตีนเหลานั้น
สามารถเขาถึงไดงายโดยระบบภูมิคุมกัน ทําให
มีโอกาสในการกระตุนระบบภูมิคุมกันไดดีกวา
โปรตีนที่อยูบริเวณอ่ืน8,9 
 

 
 

ภาพที่ 2 กระบวนการทั่วไปในการพัฒนาวัคซีนแบบยอนกลับ10 
 

ข้ันตอนโดยทั่วไปในการพัฒนา (ภาพที่ 
2) เริ่มตนจากการคนหาลําดับการเรียงตัวของ 
นิวคลีโอไทดในจีโนมทั้งหมดของเชื้อที่ตองการ
จากฐานขอมูลตางๆ เชน Genbank, EMBL 
จากนั้ น ใช โปรแกรมคอมพิวเตอร ในการ
วิเคราะหลําดับจีโนมทั้งหมด เพ่ือคนหายีนที่
เก่ียวของกับการผลิตโปรตีนที่ผิวเซลลหรือ
สงออกไปภายนอกเซลล หลังจากนั้นใชเทคนิค
ทางดานพันธุวิศวกรรมในการตัดตอยีนสวน
ดังกลาวเขากับเชื้อที่เหมาะสมเพ่ือใหทําการ 
 

ผลิตโปรตีนนั้นออกมา แลวนํามาทดสอบ
ความสามารถในการกระตุนระบบภูมิคุมกันโดย
ทําการฉีดเขาในสัตวทดลองที่เหมาะสม ถา
โปรตีนชนิดใดสามารถกระตุนระบบภูมิคุมกัน
ของสัตวทดลองไดดี จะถูกนําไปเปนตัวเลือกใน
การพัฒนาวัคซีนตอไป10 ซึ่งข้ันตอนในการคนหา
แอนติเจนที่เหมาะสมโดยกระบวนการนี้ใชเวลา
เพียง 1-2 ปเทานั้น ซึ่งถือวาใชเวลานอยมาก
เมื่อเปรียบเทียบกับการพัฒนาวัคซีนชนิดหนวย
ยอยที่ใชเวลาอยางนอย 5-15 ป 
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เครื่องมือบนคอมพิวเตอร (In silico tool)8 
 ในข้ันตอนการพัฒนาวัคซี นโดยใช
กระบวนการพัฒนาวัคซีนแบบยอนกลับนั้น 
จําเปนตองมีการใชโปรแกรมคอมพิวเตอรเขามา
ชวยในการคนหาแอนติเจนที่เหมาะสมในการนําไป
พัฒนาเปนวัคซีนตอไป  ซึ่งโปรแกรมคอมพิวเตอร
ดังกลาวมีทั้งแบบที่ตองติดตั้งบนเครื่องคอมพิวเตอร
สวนตัวหรือเปดใหใชงานผานระบบเครือขาย
อินเทอรเน็ต 
           ในปจจุบันโปรแกรมที่ชวยในการทํานาย
ผลตาง ๆ มีผูพัฒนาข้ึนมาเปนจํานวนมาก การ
ทํานายผลอยางเดียวกันอาจสามารถใชโปรแกรม
คอมพิวเตอรไดหลายโปรแกรมซึ่งแตละ โปรแกรม
บางครั้งอาจจะมีขอจํากัดในการใชงานที่แตกตาง
กัน เชน ใชกับประเภทของสิ่งมีชีวิตที่แตกตางกัน 
 

(โพรแคริโอต ยูแคริโอตพืช สัตว หรือไวรัส) หรือ
ใชหลักการในการวิเคราะหที่แตกตางกัน ฯลฯ 
ดังนั้นกอนการเลือกใชงานโปรแกรม ผูใชงานตอง
ทําการศึกษากอนวาโปรแกรมใดมีความนาเชื่อถือ
และเหมาะสมกับการนํามาใชกับงานของตนเอง
มากที่สุด  

ตัวอยางของเครื่ องมือที่นิยมใช ใน
กระบวนการพัฒนาวัคซีนแบบยอนกลับ ไดแก 
 
เครื่องมือทีใ่ชในการทาํนายตําแหนงของยีน 
(Gene prediction tool) 
 ทําหนาที่วิเคราะหลําดับนิวคลิโอไทดบน
สายดีเอ็นเอเพ่ือหาตําแหนงของยีน ตัวอยาง
เครื่องมือ เชน Eugene, GLIMMER, ORF FINDER 
(ภาพที่ 3) 
 

 
                     
                                              ภาพที่ 3   ORF Finder11 
 
เครื่องมือที่ใชคนหาความเหมือนกันของ
ลําดับเบส (Sequence similarity search tool) 

ทําหนาที่เปรียบเทียบหาความเหมือน 
กันของลําดับเบสบนสายดีเอ็นเอระหวางสิ่งมี 
ชีวิตที่ตองการศึกษากับลําดับเบสที่มีอยูแลวใน 

ฐานขอมูล ทําใหเราทราบถึงโครงสราง และ
หนาที่ทางชีววิทยาของยีนที่ตองการศึกษานั้น
ไดอยางสะดวกและรวดเร็ว ตัวอยางของ
เครื่องมือ เชน BLAST (ภาพที่ 4), FASTA 
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ภาพที่ 4 BLAST12 
 

เครื่องมือที่ใชในการทํานายตําแหนงที่อยู
ของโปรตีน (Protein subcellular localization 
prediction tool) 
           ทําหนาที่ในการทํานายวาโปรตีนที่ถูก 

สรางข้ึนจากยีนของเชื้อถูกสงไปไวที่บริเวณใด 
ของเซลล ตัวอยางของเครื่องมือ เชน PSORTb 
(ภาพที่ 5) ,TMHMM, SignalP, SCLpred 

             

 
 

ภาพที่ 5 PSORTb13 

 

ลําดับ ข้ันตอนโดยทั่ วไปในการนํ า
เครื่องมือบนคอมพิวเตอรมาใชในการวิเคราะห
ยีนเพ่ือคนหาแอนติเจนที่เหมาะสมกับการนําไป
พัฒนาเป น วัคซีน  ทํ า ได ดั งนี้  (ภาพที่  6) 
กระบวนการสวนใหญเริ่มตนจากวิเคราะหลําดับ
นิวคลิโอไทดทั้งหมดของดีเอ็นเอของสิ่งมีชีวิตที่
ตองการศึกษาเพ่ือทํานายตําแหนงของยีน โดย
ใชโปรแกรมคอมพิวเตอร เชน ORF Finder 

เมื่อทราบตําแหนงของยีนแลว ลําดับเบสของยีน
ที่วิเคราะหไดจะถูกนําไปเปรียบเทียบกับลําดับ
เบสบนฐานขอมูลโดยใชโปรแกรม BLAST หรือ 
FASTA ในกรณีที่พบวามีความเหมือนกันกับ 
ลําดับเบสในฐานขอมูล ใหเลือกเฉพาะลําดับที่
สามารถสรางโปรตีนที่ถูกสงไปที่บริเวณผิว
เซลล หรือสงออกไปภายนอกเซลล จากนั้นใช 
โปรแกรม PSORT หรือ SignalP เพ่ือคนหา
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เ พ่ิมเติมวามีโปรตีนตัวใดอีกที่ถูกสราง ข้ึน
ภายในเซลลแลวจะถูกสงไปที่ผิวเซลลดานนอก 
หรือถูกสงออกไปภายนอกเซลล ซึ่งผลลัพธ 
จากกระบวนการวิเคราะหและทํานายผล 
 

ดังกลาว ทําใหไดแอนติเจนที่เปนโปรตีนที่อยู
บนผิวเซลล หรือถูกสงออกไปภายนอกเซลล ซึ่ง
เหมาะสมสําหรับการนําไปพัฒนาเปนวัคซีน
ตอไป10 

 

 
 

ภาพที่ 6 ข้ันตอนโดยทั่วไปในการนําเครื่องมือบนคอมพิวเตอรมาประยุกตใชในกระบวนการพัฒนา
วัคซีนแบบยอนกลับ10 

 

ขอดีและขอเสียของการใชกระบวนการ 
พัฒนาวัคซีนแบบยอนกลับ 
 เมื่อทําการเปรียบเทียบกระบวนการ 
พัฒนาวัคซีนแบบยอนกลับ กับ กระบวนการ 
พัฒนาวัคซีนแบบเดิม พบขอดีและขอเสียดังนี ้
 

ขอด ี
1) ใช เวลานอยกวาในการคนหา

แอนติเจนที่มีประสิทธิภาพ 
2) วัคซีนที่พัฒนาไดมีผลขางเคียง

นอยกวาวัคซีนแบบเชื้อตาย หรือเชื้อเปนออน
ฤทธิ์  เนื่องจากใชเฉพาะสวนของเชื้อที่เปน
โปรตีนที่มีฤทธิ์ในการกระตุนภูมิคุมกันเทานั้น 

3) กระบวนการพัฒนาวัคซีนแบบนี้
สามารถนํามาใชกับเชื้อที่ไมสามารถเพาะเลี้ยง
ได หรือ เชื้อที่มีความอันตรายสูงไมเหมาะที่จะ
ทําการเพาะเลี้ยงในหองทดลอง 

4) สามารถคนพบแอนติเจนชนิด
ใหมเพ่ิมข้ึนจํานวนมาก ทําใหมีโอกาสที่จะนําไป
พัฒนาวัคซีนใหมไดสําเร็จเพ่ิมข้ึน 
 

ขอเสีย 
กระบวนการพัฒนาวัคซีนแบบยอนกลับ

นี้ไมสามารถคนหาแอนติเจนที่ไมใชโปรตีน เชน 
แอนติเจนที่เปนโพลีแซคคาไรด ไกลโคไลพิด 
และไขมัน ดังนั้นอาจไมพบแอนติเจนที่เหมาะสม 
ในการนําไปพัฒนาวัคซีนของเชื้อบางชนิดได 
 
การประยุกตใชกระบวนการพัฒนาวัคซีน
แบบยอนกลับ 
 กระบวนการพัฒนาวัคซีนแบบยอนกลับ
มีการนํามาประยุกตใช ในการพัฒนาวัคซีน
สําหรับเชื้อหลายชนิดที่สําคัญ ไดแก 

1) Neisseria meningitidis 
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การพัฒนาวัคซีนแบบยอนกลับถูกนํามา
ประยุกตใชเปนครั้งแรกในการพัฒนาวัคซีน
สําหรับเชื้อ Neisseria meningitidis serogroup B 
ซึ่งในขณะนั้นยังไมสามารถคนพบวัคซีนที่มี
ประสิทธิภาพในการปองกันโรคไดครอบคลุมทุก
สายพันธุ 

Neisseria meningitidis เปนเชื้อแกรมลบ
ที่มีแคปซูล สามารถแบงออกไดเปน 13 serogroups 
แตมีเพียง 5 serogroups ที่กอให เกิดโรคไขกาฬ
หลังแอน ไดแก serogroup A, B, C, W-135 และ 
Y ซึ่งโรคนี้เปนสาเหตุหนึ่งที่สําคัญของการ
เสียชีวิตและทุพพลภาพของเด็กและสตรีมีครรภ
ในประเทศอุตสาหกรรมและมีการระบาดในหลาย
ทวีป เชน ทวีปแอฟริกาและเอเชีย ลักษณะอาการ
ทางคลินิกของโรคนี้ที่พบมีความแตกตางกัน 
ตั้งแตมีการติดเชื้อแบคทีเรียโดยไมแสดงอาการ 
จนถึงมีอาการของการติดเชื้อในกระแสเลือดอยาง
รุนแรง เกิดการอักเสบของเย่ือหุมสมองและไขสัน
หลัง โรคนี้สามารถเกิดข้ึนไดในบุคคลทุกเพศทุก
วัย โดยพบมากในชวงอายุ 1 เดือนถึง 15 ป (25-40%)  

ในป ค.ศ. 2007 พบอุบัติการณของการ
เกิดโรคจากเชื้อนี้ทั่วโลก อยูที่ 1,200,000 กรณี
ตอป และมีอัตราการตายที่ 135,000 กรณีตอป 
สําหรับในประเทศไทย พบอุบัติการณของการเกิด
โรคอยูที่ 0.02 ตอประชากรหนึ่งแสนคนและมี
อัตราการตายที่ 33.3% และจากการสํารวจพบวา 
serogroup ที่กอโรคที่พบมากที่สุดในประเทศไทย
คือ serogroup B (56.3%) ตามดวย A (12.5%), 
C (6.3%) และ W-135 (6.3%)14 

 
วัคซีนสําหรับปองกันโรคไขกาฬหลังแอนที่
เกิดจาก Neisseria meningitidis 

ในอดีตมีวัคซีนหลายชนิดที่ใชปองกัน
โรคไขกาฬหลังแอน ไดแก15 

1) วัคซีนสําหรับ monovalent sero 
group C ใชปองกันไดเฉพาะโรคไขกาฬหลังแอน
ที่เกิดจากเชื้อ Neisseria meningitidis serogroup 
C เทานั้น 

2) วัคซีนสําหรับ quadrivalent sero 
group A, C, Y, W-135 ใชปองกันไดเฉพาะโรค
ไข กาฬหลั งแอ นที่ เ กิ ดจากเชื้ อ  Neisseria 
meningitidis serogroup A, C, Y, W-135 เทานั้น
ซึ่งวัคซีนนี้ออกจําหนายสูทองตลาดใน ค.ศ. 
2005 สามารถนํามาใชไดทั้งในเด็กและผูใหญ 

3) วัคซีน MenB OMV ใชปองกันได
เฉพาะโรคไขกาฬหลังแอนที่ เ กิดจากเชื้ อ 
Neisseria meningitidis serogroup B ในบาง
พ้ืนที่เทานั้น 

แตอยางไรก็ตามวัคซีนปองกันโรคที่เกิด
จาก Neisseria meningitidis serogroup B ที่
ครอบคลุมไดทุกสายพันธุทั่วโลกยังไมสามารถ
พัฒนาข้ึนมาได ทั้งนี้มีสาเหตุจาก15,16 

1) แคปซูลของเชื้อที่เปนสารประกอบ
พวกโพลีแซคคาไรด มีลักษณะทางเคมีคลายคลึง
กับ α 2-8 polysialic acid ที่สามารถพบไดหลาย 
แหงในเนื้อเย่ือตาง ๆ ภายในรางกายของมนุษย 
ซึ่งถามีการนํามาพัฒนาเปนวัคซีนจะทําให
กระตุนภูมิคุมกันไดไมดีและเกิดภาวะภูมิตาน
ตนเองได 

2) โปรตีนที่ผิวเซลล (PorA) มี antigenic 
variants มากกวา 600 ชนิดซึ่งแตละ variant ไม
สามารถกระตุนใหเกิดภูมิคุมกันขามชนิดกันได 
สงผลใหวัคซีนที่พัฒนาข้ึนในพ้ืนที่หนึ่งจะไม
สามารถใชในอีกพ้ืนที่หนึ่งได 
         ข้ันตอนโดยยอในการพัฒนาวัคซีน (ภาพที ่
7)  เริ่มจาก ทําการวิเคราะหลําดับนิวคลิโอไทด
ของเชื้อโดยใชเครื่องมือบนคอมพิวเตอรหลาย
ชนิดรวมกัน เชน ORF Finder, PSI-BLAST, 
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FASTA, PSORT, SignalP, TMpred ทําให
สามารถคนพบยีนใหมที่จะถูกแปลรหัสเปน
โปรตีนสงไปที่ที่ผิวเซลลหรือโปรตีนที่สงออก
ภายนอกเซลล จํานวนทั้งสิ้น 600 ชนิด ยีน
ดังกลาวทั้งหมดถูกนํามาตัดตอและยายเขาสู 
Escherichia coli พบวาสามารถสรางโปรตีน
ออกมาได 350 ชนิด จากนั้นทําใหโปรตีนแตละ
ชนิดบริสุทธิ์แลวนําไปกระตุนภูมิคุมกันของหนู 
ซึ่งซีรั่มที่ไดจากหนูจะนํามาทําการทดสอบหลาย
ชนิดไดแก Western blot, ELISA และ FACS เพ่ือ 
 

ยืนยันวาโปรตีนดังกลาวสามารถผลิตข้ึนมาได 
จริงในสิ่งมีชีวิต และถูกสงไปอยูที่บริเวณพ้ืนผิว
เซลล นอกจากนี้แลวซีรั่มทั้งหมดยังถูกนํามา
ทดสอบความสามารถ ในการทําลายเชื้อโดยระบบ 
คอมพลีเมนตอีกดวย เมื่อผานกระบวนการทั้ง
หมดแลวพบโปรตีนที่สามารถกระตุนระบบ
ภูมิคุมกันไดดีจํานวน 28 ชนิด จากนั้นทําการ
คัดเลือกเฉพาะโปรตีนที่สามารถพบได ใน 
Neisseria meningitidis serogroup B ครอบคลุม
ทุกสายพันธที่กอใหเกิดโรค17 
 

 
 

ภาพที่ 7 กระบวนการพัฒนาวัคซีนแบบยอนกลับสําหรับ N. Meningitidis serogroup B17 
 

จากกระบวนการพัฒนาวัคซีนแบบ
ยอนกลับดังกลาว ทําใหคนพบวัคซีนชนิดใหมที่
มีชื่อเรียกวา 4CMenB ซึ่งประกอบดวยแอนติเจน 
4 ชนิด (3 ใน 4 ของแอนติเจนดังกลาวพ่ึงถูก
คนพบโดยกระบวนการนี้) ไดแก 

1) PorA เปนโปรตีนบนพ้ืนผิวเซลล 
ซึ่งมีการคนพบและถูกนํามาใชกอนหนานี้แลว 
ในวัคซีน MenB OMV 

2) NHBA (Neisserial Heparin Binding  
Antigen)  

 

3) fHbp (Factor H-binding protein) 
4) NadA (Neisseria adhesin A) 
ในปจจุบัน 4CMenB ไดรับการรับรอง

ใหสามารถนํามาใช ในประเทศแถบยุโรป 
แคนาดา ออสเตรเลีย และสหรัฐอเมริกาโดยมี
ชื่อทางการคาวา Bexsero®16,18 ซึ่งจัดวาเปน 
วัคซีนตัวแรกที่มีประสิทธิภาพในการปองกันโรค
ไขกาฬหลั งแอนที่ เ กิดจากเชื้ อ  Neisseria 
meningitidis serogroup B ไดอยางครอบคลุม
ทุกสายพันธุ 
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2) Streptococcus pneumoniae 
เชื้อนี้เปนสาเหตุที่สําคัญสําหรับภาวะ 

ติดเชื้อในกระแสโลหิต โรคปอดบวม เย่ือหุมสมอง
อักเสบและหูชั้นกลางอักเสบในเด็กเล็กและ
ผูสูงอายุซึ่งจากการศึกษาพบวา Streptococcus 
pneumoniae มีสายพันธุยอยที่กอใหเกิดโรคซึ่ง
มีความแตกตางกันในแตละพ้ืนที่อยูถึง 70 สาย
พันธุยอย 

ในปจจุบันวัคซีนที่นิยมใชในการปองกัน
โรคที่เกิดจากเชื้อดังกลาว มี 2 ชนิดคือ19 

1. Pneumococcal conjugate vaccine 
(PCV13 หรือ Prevnar 13®) เปนวัคซีนที่
ปองกันได 13 สายพันธุยอย (1, 3, 4, 5, 6A, 
6B, 7F, 9V, 14, 18C, 19A, 19F, 23F) 

2. Pneumococcal polysaccharide 
vaccine (PPSV23 หรือ Pneumovax®) เปน
วัคซีนที่ปองกันได 23 สายพันธุยอย 

จากขางตน วัคซีนที่ใชในปจจุบันยังไม
สามารถปองกันโรคที่เกิดจาก S. pneumonia 
ไดอยางครอบคลุมทุกสายพันธุยอย ดังนั้ น 
Wizemann และคณะ20 จึงไดนํากระบวนการ 
พัฒนาวัคซีนแบบยอนกลับมาใชในการพัฒนา
วัคซีน ทําใหสามารถคนพบแอนติเจนใหมถึง 6 
ชนิดที่สามารถกระตุนระบบภูมิคุมกันไดครอบคลุม
ตอทุกสายพันธุยอยของเชื้อ S. pneumonia ซึ่ง
แอนติเจนดังกลาวสามารถนําไปพัฒนาเปนวัคซีน
ที่มีประสิทธิภาพตอไปไดในอนาคต4 

 

อนาคตของกระบวนการพัฒนาวัคซีนแบบ
ยอนกลับ 
           นับตั้งแตป ค.ศ.2000 ที่ Rino Rappuoli  
ไดริ เริ่มกระบวนการในการพัฒนาวัคซีนแบบ
ยอนกลับเปนตนมา กระบวนการนี้ไดมีการพัฒนา
อยางตอเนื่องในหลายดาน ทั้งดานการพัฒนา
เครื่องมือที่ใชในการคนหาหรือพัฒนาเทคนิค

วิธีการในการคนหาแอนติเจนที่เหมาะสม ตัวอยาง
ของการพัฒนาในแตละดาน เชน 
  

การพัฒนาในดานเครื่องมือบนคอมพวิเตอร 
(In silico tool)  
 ในชวงเริ่มแรก เครื่องมือบนคอมพิวเตอร
ที่ ใช ในการทํานายและคนหาแอนติ เจนที่
เหมาะสม สวนใหญเปนเครื่องมือที่มุงเนนในการ 
คนหาโปรตีนที่มีคุณสมบัติเปนแอนติเจนที่ ดี 
เทานั้น เชน พบที่ผิวเซลล หรือ ถูกปลอยออก 
มาภายนอกเซลล มีคุณสมบัติเปน adhesin เปน
ตน แตตอมาพบวาการตรวจสอบหาสวนที่มี
คุณสมบัติเปนเอพิโทปของแอนติเจนที่สามารถ
ทําปฏิกิริยากับ T-cell หรือ B-cell ก็มีสวนสําคัญ
ที่ทําใหแอนติเจนที่คัดเลือกไดสามารถนําไป
พัฒนาเปนวัคซีนที่มีประสิทธิภาพที่ดีมากข้ึน  

ในปจจุบันเครื่องมือที่ใชในการตรวจ 
สอบหาสวนที่มีคุณสมบัติเปนเอพิโทปของ 
แอนติเจนที่สามารถทําปฏิกิริยากับ T-cell หรือ 
B-cell มีอยูเปนจํานวนมาก โดยเอพิโทปของ T-
cell มีรูปแบบเปนเสนตรงถูกจับโดย MHC 
class I หรือ class II หรือ HLA ซึ่งในปจจุบัน 
สวนที่เชื่อมตอกันระหวางลิแกนดกับ T-cell 
สามารถทําการจําลองข้ึนมาไดอยางคอนขาง
แมนยํา21 

เครื่องมือที่ใชในการทํานายหาเอพิโทป
ของ T-cell มีจํานวนมาก แตละเครื่องมือถูก
พัฒนาข้ึนโดยอาศัยหลักการในการทํานาย
แตกตางกัน เชน ความสามารถในการจับกับ 
MHC class I หรือ class II หรือ HLA ประสิทธิ 
ภาพในการขนสงของ transporter associated 
with antigen presentation (TAP) การแตกตัว
ของโปรตีโอโซม เปนตน ตัวอยางของเครื่องมือ 
เชน BIMAS (ภาพที่ 8), Epimatrix, Vaxitope 
เปนตน 
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ภาพที่ 8 Bimas22 
 

ในทางตรงกันขามเครื่องมือที่ใชในการ
ทํานายเอพิโทปของ B-cell มีจํานวนนอยกวา 
T-cell ทั้งนี้เพราะรอยละ 90 ของเอพิโทปของ 
B-cell มักไมอยูในรูปแบบเสนตรง แตอยูใน
รูปแบบ 3 มิติเนื่องมาจากการขดมวนตัวไปมา
ของโปรตีน21 ทําใหการทํานายยังคงทําไดยาก

และยุงยากกวา ดังนั้นเครื่องมือที่พบสวนใหญ
จึงเปนการทํานายเอพิโทปของ B-cell ที่อยูใน
รูปแบบเสนตรงตัวอยางของเครื่องมือ เชน 
3DEX, CEP, BEpro, Antibody Epitope 
Prediction ของ IEDB (ภาพที่ 9) เปนตน 

  
 

 
  

ภาพที่ 9 Antibody Epitope Predictionของ IEDB23 
 

         นอกจากมีการพัฒนาของเครือ่งมอืตาง ๆ
ที่ใชในการทํานายแลว ที่ผานมาแตละเครื่องมือ
ถูกจัดเก็บและพัฒนาแยกออกจากกัน ทําใหอาจ
มีขอจํากัดเมื่อนํามาใชรวมกัน เชน วัตถุประสงค

ในการพัฒนาและรูปแบบของขอมูลที่ตางกัน 
การติดตั้งโปรแกรมที่ยุงยาก หรือตองการ
คอมพิวเตอรที่มีประสิทธิภาพคอนขางสูง ดวย
ปญหาขางตนทําใหมีผูพัฒนาโปรแกรม NERVE 
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(New Enhanced Reverse Vaccinology 
Environment) ข้ึน ตัวโปรแกรมสรางข้ึนจาก
ภาษา Perl สามารถทําการวิเคราะหเปนข้ันตอน 
โดยอาศัยเครื่ องมือ 4 ชนิดที่ รวมกันอยู ใน
โปรแกรม คือ เครื่องมือทํานายตําแหนงที่อยู
ของโปรตีน เครื่องมือทํานายโอกาสในการเปน 
adhesin เครื่องมือทํานายรูปรางโปรตีนที่แทรก
อยูที่เย่ือหุมเซลล และเครื่องมือตรวจสอบความ
คลายคลึงกับโปรตีนของคน24 ซึ่งทําใหนักวิจัย
ไดรับความสะดวกและประหยัดเวลาในการ
คนหาแอนติเจนที่ เหมาะสมโดยสามารถใช
โปรแกรมนี้เพียงโปรแกรมเดียวก็สามารถคนหา
แอนติเจนที่เหมาะสมได แตอยางไรก็ตาม 
NERVE ยังคงตองมีข้ันตอนในการดาวนโหลด 
และข้ันตอนในการติดตั้งโปรแกรมที่เปนภาษา 
Perl ซึ่งผูใชสวนใหญไมคุนเคย จึงทําให
คอนขางยุงยากในการใชงาน 

จากปญหาขางตนของ NERVE จึงมี
ผูพัฒนา Vaxign (http://www.violinet.org/vaxign) 
ข้ึนซึ่งเปนเครื่องมือที่มีความสะดวกในการใช 
งานมากข้ึน เนื่องจากเปนเครื่องมือตัวแรกที่
สามารถคนหาแอนติเจนและแสดงผลลัพธใน 
รูปแบบของเว็บไซตได ซึ่งในกระบวนการคนหา
แอนติเจนที่เหมาะสมในการนํามาพัฒนาเปน 

วัคซีนของ Vaxign นั้น ประกอบดวยเครื่องมือ
ยอย 7 เครื่องมือที่มีวัตถุประสงคในการทํางาน
ตางกัน (ภาพที่ 10) ไดแก เครื่องมือที่ใชทํานาย
ตําแหนงที่อยูของโปรตีน เครื่องมือที่ใชทํานาย
รูป ร า ง โปรตี นที่ แท รกอ ยูที่ เ ย่ื อหุ ม เซลล 
เครื่องมือที่ใชทํานายโอกาสในการเปน adhesin
เครื่องมือที่ใชคนหาลําดับอนุรักษ (conserved 
sequence) ระหวางจีโนมอ่ืน ๆ เครื่องมือที่ใช
ในการแยกลําดับที่เหมือนกับที่พบในสายพันธุที่
ไมกอใหเกิดโรค เครื่องมือที่ใชตรวจสอบความ
คลายคลึงกับโปรตีนของคน และเครื่องมือที่ใช
ทํานายความสามารถของเอพิโทปในการจับกับ 
MHC class-I และ class-II นอกจากนี้แลว 
Vaxign ยังใหบริการฐานขอมูลเก่ียวกับแอนติเจน
ของเชื้อกอโรคตาง ๆ อีกมากกวา 70 ชนิด ซึ่งได
มีการทํานายลวงหนาไวกอนแลว ทําใหประหยัด 
เวลาและงบประมาณตอผู วิจัยที่สนใจในการ
พัฒนาวัคซีนสําหรับเชื้อนั้น ๆ อีกดวย25 

จากตัวอยางการพัฒนาของเครื่องมือ
ดังกลาว ทําใหคาดไดวาในอนาคตเครื่องมือที่ใช
จะมีความสามารถในการทํานายแงมุมตาง ๆ
หลากหลายและแมนยําข้ึน มีความสะดวก
รวดเร็วในการใชงานเพ่ิมมากข้ึน 

 

 

 
ภาพที่ 10 Vaxign25
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การพัฒนาในดานเทคนิคหรือวิธีการคนหา
แอนติเจนที่เหมาะสม  
 การคนหาแอนติเจนที่เหมาะสมโดย
กระบวนการในการพัฒนาวัคซีนแบบยอนกลับ
นั้น เริ่มตนจากการคนหาโปรตีนที่มีคุณสมบัติ
เปนแอนติเจนโดยใชเครื่องมือตาง ๆ ตอจากนั้น
ตองมีการทดสอบประสิทธิภาพของแอนติเจน
นั้นในสัตวทดลอง เชน หนู เพ่ือดูความสามารถ
ในการกระตุนใหเกิดภูมิคุมกัน แตในบางกรณีที่
ไมสามารถใชสัตวทดลอง หรือกระบวนการใน
การเตรียมสัตวทดลองสําหรับเชื้อบางชนิด
คอนขางยุงยาก ทําใหเสียเวลาและงบประมาณ
ในข้ันตอนนี้คอนขางมาก  

ในการแกปญหาดังกลาว Ge และคณะ26 

นําเสนอกระบวนการที่เรียกวา pooling strategy 
ซึ่งเปนกระบวนการที่นําแอนติเจนทั้งหมดที่
คนพบจากการใชเครื่องมือในการทํานายมา 
รวมกันเพ่ือนําไปกระตุนภูมิคุมกันในสัตวทดลอง 
จากนั้นประยุกตใชกระบวนการทดสอบทาง
ภูมิคุมกันวิทยา เชน affinity chromategraphic 
purification, competitive ELISA และ Fluores 
cence-Activated Cell Sorting (FACS) เพ่ือ
ตรวจสอบความสามารถในการกระตุนระบบภูมิ 
คุมกันของแอนติเจนแตละชนิดโดยไมจําเปน 
ตองใชสัตวทดลอง ซึ่งจากกระบวนการดังกลาว
นี้ทําใหสามารถลดการใชสัตวทดลองลงไปได
จํานวนมาก สงผลตอระยะเวลาในการพัฒนา
วัคซีนสั้นลง อีกทั้งจากงานวิจัยนี้ยังพบวา การ
นําแอนติเจนที่คนพบทั้งหมดมารวมกันนั้น
ใหผลเสริมกันในการสรางภูมิคุมกันไดดีข้ึน 
นําไปสูการพัฒนาวัคซีนที่มีประสิทธิภาพมาก
ข้ึนโดยอาศัยแอนติ เจนหลายชนิดรวมกัน 
นอกจากนี้วัคซีนที่ประกอบดวยแอนติเจนหลาย
ชนิดรวมกันอาจเปนทางเลือกในการแกปญหา

ความหลากหลายของแอนติเจนของหลายสาย
พันธุ ที่ พบ ใ น เชื้ อก อโ รคที่ ทํ า ใ ห วั คซี นที่
พัฒนาข้ึนในอดีตไมมีประสิทธิภาพในการสราง
ภูมิคุมกันได 
 
บทสรปุ 
 กระบวนการในการพัฒนาวัคซีนหนวย
ยอยแบบเดิม เปนกระบวนการที่ใชเวลามากใน
ข้ันตอนการคนหาแอนติเจนที่ เหมาะสมซึ่ง
โดยทั่วไปใชระยะเวลาถึง 5-15 ป นอกจากนั้น
แอนติ เจนที่คนพบอาจไม ใชแอนติเจนที่มี
ประสิทธิภาพในการกระตุนระบบภูมิคุมกันไดดี
ที่สุดเพราะมักพบเฉพาะแอนติเจนที่ผลิตออกมา
ในปริมาณมากในระหวางการเพาะเลี้ยง อีกทั้ง
กระบวนการพัฒนาแบบนี้ยังไมสามารถนํามาใช
กับเชื้อที่ไมสามารถเพาะเลี้ยงในหองทดลองได 
ดวยเหตุตาง ๆ ดังกลาวทําใหไมสามารถพัฒนา
วัคซีนที่มีประสิทธิภาพในการปองกันโรคตาง ๆ
อีกจํานวนมากได 
 กระบวนการพัฒนาวัคซีนแบบยอนกลับ
ถูกพัฒนาข้ึนเพ่ือใชในการแกขอจํากัดที่พบใน
กระบวนการพัฒนาวัคซีนหนวยยอยแบบเดิม
ดังกลาว โดยกระบวนการนี้อาศัยการใชเครื่องมือ
บนคอมพิวเตอรในการวิเคราะหและทํานายหา
แอนติเจนที่เหมาะสมในการนําไปพัฒนาวัคซีน
โดยใชเพียงลําดับนิวคลิโอไทดของเชื้อที่ตองการ
ศึกษาเทานั้น ทําใหระยะเวลาในการคนหา
แอนติเจนที่เหมาะสมนอยลง เหลือเพียง 1-2 ป 
อีกทั้งอาจยังสามารถคนพบแอนติเจนใหมอีก
หลายชนิดที่มีประสิทธิภาพในการกระตุนระบบ
ภูมิคุมกัน ซึ่งแอนติเจนเหลานี้ไมสามารถคนพบ
จากกระบวนการพัฒนาวัคซีนแบบเดิมได 
กระบวนการพัฒนาวัคซีนแบบยอนกลับนี้ถูก
นํามาประยุกตใชครั้งแรกในการพัฒนาวัคซีน
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ปองกันโรคเย่ือหุมสมองอักเสบที่ เ กิดจาก 
Neisseria meningitidis serogroup B ทําให
สามารถพัฒนาวัคซีนที่สามารถปองกันโรค
ดังกลาวไดครอบคลุมทุกสายพันธุยอย  

ดังนั้นในอนาคตจึงมีการคาดการณวา
กระบวนการพัฒนาวัคซีนแบบยอนกลับนี้จะ
สามารถนํามาประยุกตใชในการคนหาวัคซีน
ปองกันโรคชนิดใหมที่ในปจจุบันยังไมสามารถ
พัฒนาได ซึ่งอาจสงผลใหโรคติดเชื้อตาง ๆ ที่
เปนปญหาสําคัญอยูในขณะนี้มีปริมาณการติด
เชื้อนอยลง และสุดทายอาจกําจัดโรคดังกลาวให
หายไปจากโลกไดดังเชนที่เคยเกิดข้ึนกับโรคติด
เชื้อบางโรคในอดีต 
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