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°“√æ—≤π“∑’Ë‡ªìπ‰ªÕ¬à“ß√«¥‡√Á«¢Õß‡∑§‚π‚≈¬’

¥â“π§Õ¡æ‘«‡µÕ√å ·≈–«‘∏’°“√À“≈”¥—∫‡∫  (DNA

sequencing) ∑”„Àâ°“√»÷°…“≈”¥—∫‡∫ ¢Õß®’‚π¡

®ÿ≈‘π∑√’¬å∑—Èß®’‚π¡‡ªìπ‰ªÕ¬à“ß√«¥‡√Á« ®πªí®®ÿ∫—π

‡√’¬°‰¥â«à“‡ªìπ¬ÿ§¢Õß complete DNA genome sequence

‡√‘Ë¡µ—Èß·µàªï §.».1995 ´÷Ëß¡’°“√√“¬ß“π≈”¥—∫‡∫ ®’‚π¡

¢Õß Haemophilus influenzae ™π‘¥∑’Ë‰¡à°àÕ‚√§

(Fleischmann et al., 1995) ·≈– Mycoplasma genitalium

´÷Ëß‡ªìπ®’‚π¡¢Õß®ÿ≈‘π∑√’¬å∑’Ë¥”√ß™’«‘µÕ‘ √–∑’Ë¡’¢π“¥

‡≈Á°∑’Ë ÿ¥ (Fraser et al., 1995) ́ ÷Ëß¡’¢π“¥‡æ’¬ß 580,070

§Ÿà ‡∫  µ—Èß·µàπ—Èπ¡“¢âÕ¡Ÿ≈≈”¥—∫‡∫ ¢Õß®’‚π¡

®ÿ≈‘π∑√’¬å·≈– ‘Ëß¡’™’«‘µ™π‘¥µà“ßÊ ‰¥â¡’°“√√“¬ß“π

ÕÕ°¡“Õ¬à“ßµàÕ‡π◊ËÕß·≈–√«¥‡√Á« (¿“æ∑’Ë 1) ¢âÕ¡Ÿ≈ ≥

«—π∑’Ë 2 ∏—π«“§¡ 2008 ®“° Genomes OnLine

Database (GOLD; http://www.genomesonline.org)

´÷Ëß‡ªìπ·À≈àß¢âÕ¡Ÿ≈¢Õß®’‚π¡∑’Ë‡ √Á® ¡∫Ÿ√≥å·≈â«

·≈–‚§√ß°“√∑’Ë°”≈—ß¥”‡π‘π°“√ √«¡∂÷ß‡¡µ“®’‚π¡

(metagenome) æ∫«à“¡’®’‚π¡∑’Ë ”‡√Á® ¡∫Ÿ√≥å·≈â«

®”π«π 889 ®’‚π¡ ·≈–‡ªìπ‚§√ß°“√∑’Ë°”≈—ß¥”‡π‘π

°“√Õ¬ŸàÕ’°®”π«π 3,327 ®’‚π¡ (Õ“‡§’¬√å 100 ‚§√ß°“√

·∫§∑’‡√’¬ 2,082 ‚§√ß°“√ ¬Ÿ·∫§∑’‡√’¬ 1,008 ‚§√ß°“√

·≈–‡¡µ“®’‚π¡ 137 ‚§√ß°“√) ®’‚π¡∑’Ë¡’°“√»÷°…“¡’

∑—Èß‰«√—  ·∫§∑’‡√’¬ ‡™◊ÈÕ√“ ¬’ µå ·¡≈ß ¬ÿß ÀπŸ ¢â“« ª≈“

√«¡∂÷ß®’‚π¡¢Õß¡πÿ…¬å´÷Ëß∑” ”‡√Á®„πªï §.». 2003

∑—Èßπ’È®“°¢âÕ¡Ÿ≈¢Õß®’‚π¡∑’Ë¡’Õ¬Ÿà ‡¡◊ËÕπ”¡“ª√–¬ÿ°µå

√«¡°—∫‡∑§‚π‚≈¬’‰¡‚§√Õ“‡√¬å (microarray) ®–‡ªìπ

«‘∏’∑’Ë¡’ª√–‚¬™πåÕ¬à“ß¬‘Ëß„π°“√‡ª√’¬∫‡∑’¬∫®’‚π¡¢Õß

®ÿ≈‘π∑√’¬å°àÕ‚√§ °“√√–∫ÿ§«“¡·µ°µà“ß¢Õß®ÿ≈‘π∑√’¬å

∑’Ë¡’§«“¡ —¡æ—π∏ÿå„°≈â™‘¥°—π »÷°…“«‘«—≤π“°“√¢Õß

®ÿ≈‘π∑√’¬å À√◊Õ®”·π° “¬æ—π∏ÿå°àÕ‚√§ (pathogenic

¿“æ∑’Ë 1 °“√‡æ‘Ë¡¢÷Èπ¢Õß®”π«π®’‚π¡∑’Ë∑” ”‡√Á®·≈â«·≈–µ’æ‘¡æå√–À«à“ßªï §.». 1995-2007

(http://www.genomesonline.org/gold_statistics.htm)



Thai J. Genet. 2009, 2(1) : 1›11 °√√≥‘°“√å ¥«ß¡“≈¬å2

strain) ÕÕ°®“° “¬æ—π∏ÿå∑’Ë‰¡à°àÕ‚√§ (non-pathogenic

strain) πÕ°®“°π’È¬—ßπ‘¬¡„™â„π°“√»÷°…“°“√

· ¥ßÕÕ°¢Õß¬’π ́ ÷Ëß¡’°“√»÷°…“°—π¡“°∑“ß°“√·æ∑¬å

¥’‡ÕÁπ‡Õ‰¡‚§√Õ“‡√¬å‡ªìπ«‘∏’°“√Àπ÷Ëß∑’Ëπ—°«‘®—¬

π”¢âÕ¡Ÿ≈¢Õß®’‚π¡∑’Ë¡’Õ¬Ÿà¡“„™âª√–‚¬™πå ‡ªìπ

‡∑§‚π‚≈¬’∑’Ë¡’ª√– ‘∑∏‘¿“æ Ÿß„π°“√»÷°…“∑“ß™’««‘∑¬“

´÷Ëß¡’°“√æ—≤π“Õ¬à“ß√«¥‡√Á«„π™à«ß∑’Ëºà“π¡“ ∑”„Àâ

 “¡“√∂«‘‡§√“–Àå¬’π À√◊Õ “¬π‘«§≈’‚Õ‰∑¥å®”π«π

¡“°À≈“¬æ—π¬’π‰¥âæ√âÕ¡°—π„π°“√∑¥≈Õß§√—Èß‡¥’¬«

‰¡‚§√Õ“‡√¬å‡ªìπ«‘∏’°“√∑’Ëæ—≤π“¡“®“°À≈—°°“√¢Õß

‡∑§π‘§‰Œ∫√‘‰¥‡´™—π (hybridisation) ·≈– fluorescence

microscopy ´÷Ëßß“πµ’æ‘¡æå©∫—∫·√°∑’Ë√“¬ß“π°“√„™â

‡∑§π‘§‰¡‚§√Õ“‡√¬å¡’¢÷Èπ„πªï §.». 1995 ‚¥¬ Schena

·≈–§≥– (Schena et al., 1995; Lucchini et al., 2001)

À≈—ß®“°π—Èπ°“√„™â‡∑§‚π‚≈¬’‰¡‚§√Õ“‡√¬å°Á¡’°“√

æ—≤π“·≈–π”¡“ª√–¬ÿ°µå„™â‡√◊ËÕ¬¡“ ´÷Ëß„π “¢“®ÿ≈

™’««‘∑¬“∑’Ëπ”¡“ª√–¬ÿ°µå„™â°—π¡“°‰¥â·°à°“√»÷°…“

genome-wide transcription profile °“√À“§«“¡‡À¡◊Õπ

(similarity) ·≈–§«“¡·µ°µà“ß (difference) ¢Õß®’‚π¡

„π°≈ÿà¡®ÿ≈‘π∑√’¬å¥â«¬°—π (Ye et al., 2001) ÷́Ëß„π¬ÿ§

¢Õß postgenomic ¡’°“√ª√–¬ÿ°µå„™â‡∑§π‘§‰¡‚§√Õ“

‡√¬å„π°“√»÷°…“ √’√–«‘∑¬“¢Õß®ÿ≈‘π∑√’¬å (physiology)

°“√°àÕ„Àâ‡°‘¥‚√§ (pathogenesis) °“√√–∫“¥¢Õß‚√§

(epidemiology) π‘‡«»«‘∑¬“ (ecology) «‘«—≤π“°“√

(phylogeny) ·≈–°“√»÷°…“ metabolic pathway ‡ªìπµâπ

(Nelson, 2004)

„π°“√ª√–¬ÿ°µå„™â‡∑§π‘§¥’‡ÕÁπ‡Õ‰¡‚§√Õ“‡√¬å

‡æ◊ËÕ‡ª√’¬∫‡∑’¬∫®’‚π¡ (comparative genomics)

À√◊Õ»÷°…“°“√· ¥ßÕÕ°¢Õß¬’π (gene expression)

®–¡’À≈—°°“√∑’Ë‰¡à·µ°µà“ß°—π¡“°π—° ÷́Ëß„π°“√»÷°…“

π—Èπ ¥’‡ÕÁπ‡Õ¢Õß “¬æ—π∏ÿåÕâ“ßÕ‘ß (reference strain)

·≈– “¬æ—π∏ÿå∑¥ Õ∫ (test strain) ®–∂Ÿ°µ‘¥©≈“°

¥â«¬ ’ø≈ŸÕÕ‡√ ´’π∑’Ëµà“ß™π‘¥°—π ·≈–π”¥’‡ÕÁπ‡Õ∑’Ë

ºà“π°“√µ‘¥©≈“°·≈â«ª√‘¡“≥‡∑à“Ê°—π ¢Õß “¬æ—π∏ÿå

Õâ“ßÕ‘ß·≈– “¬æ—π∏ÿå∑¥ Õ∫¡“√«¡°—π °àÕππ”‰ª

‰Œ∫√‘‰¥ ǻ°—∫ ‰≈¥å¢Õß‰¡‚§√Õ“‡√¬å∑’ËµâÕß°“√»÷°…“

®“°π—Èπ®–ºà“π¢—ÈπµÕπ°“√≈â“ß¥’‡ÕÁπ‡Õ à«π∑’Ë‰¡à‡¢â“§Ÿà

°—∫¬’π∑’Ëµ√÷ßÕ¬Ÿà∫π ‰≈¥å‰¡‚§√Õ“‡√¬åÕÕ° °àÕπ∑’Ë®–

π”¡“‡¢â“‡§√◊ËÕß ·°π‡æ◊ËÕ«—¥§à“§«“¡‡¢â¡ (intensity)

¢Õß ’ø≈ŸÕÕ‡√  ’́π (∑’Ëµ‘¥©≈“°‰«â°—∫¥’‡ÕÁπ‡Õ¢Õß

 “¬æ—π∏ÿåÕâ“ßÕ‘ß·≈– “¬æ—π∏ÿå∑¥ Õ∫) ·µà≈–™π‘¥∑’Ë

ª≈àÕ¬ÕÕ°¡“®“°·µà≈–®ÿ¥ (spot) §à“§«“¡‡¢â¡∑’Ë‰¥â

®“°°“√ ·°π®–∂Ÿ°π”¡“‡ª√’¬∫‡∑’¬∫°—π ‚¥¬∂â“À“°

‡°‘¥ —≠≠“≥∑’Ë‡∑à“°—π¢Õß∑—Èß “¬æ—π∏ÿåÕâ“ßÕ‘ß·≈– “¬

æ—π∏ÿå∑¥ Õ∫ · ¥ß«à“¬’π∑—Èß Õß™π‘¥π’È‡ªìπ¬’π∑’Ë

‡À¡◊Õπ°—π À√◊Õ¡’°“√· ¥ßÕÕ°∑’Ë‡∑à“°—π (¿“æ∑’Ë 2)

¿“æ∑’Ë 2 À≈—°°“√¢Õß‰¡‚§√Õ“‡√¬å
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™π‘¥¢Õß‰¡‚§√Õ“‡√¬å

¥’‡ÕÁπ‡Õ‰¡‚§√Õ“‡√¬å¡’Õ¬Ÿà 2 ™π‘¥ ‰¥â·°à™π‘¥∑’Ë

‡ªìπ oligonucleotide-based ·≈–™π‘¥∑’Ë‡ªìπ PCR-based

‚¥¬‰¡‚§√Õ“‡√¬å™π‘¥ oligonucleotide-based ‰¥â∂Ÿ°

æ—≤π“¢÷Èπ‚¥¬ Affymetrix (www.affymetrix.com;

Lipshutz et al., 1999; Gibson, 2002) ‰¡‚§√Õ“‡√¬å

™π‘¥π’È —ß‡§√“–Àå in situ ∫π·ºàπ silicon chip ‚¥¬π”

‡∫ ¡“µàÕ°—π∑’≈–‡∫ µ“¡¢âÕ¡Ÿ≈¢Õß™‘Èπ¬’π„π®’‚π¡∑’Ë

 π„® ¥â«¬«‘∏’ photolithographic deposition §«“¡

¬“«¢Õß “¬π‘«§≈’‚Õ‰∑¥å¡—°Õ¬Ÿà„π™à«ß√–À«à“ß 50-70

‡∫  (Kane et al., 2000) ´÷Ëß‰¡‚§√Õ“‡√¬åª√–‡¿∑π’È¡’

¢âÕ¥’À≈“¬ª√–°“√‡™àπ (°) ‰¡àµâÕßºà“π¢—ÈπµÕπ¢Õß

°“√‡æ‘Ë¡ª√‘¡“≥ (amplification) ¥—ßπ—Èπ®–™à«¬≈¥°“√

ªπ‡ªóôÕπ¢Õß°“√‡æ‘Ë¡ª√‘¡“≥™‘Èπ¥’‡ÕÁπ‡Õ∑’Ë‰¡à®”‡æ“–

(¢) ≈¥°“√ªπ‡ªóôÕπ·∫∫ cross contamination ¢Õß

¬’π∑’Ë overlap °—π À√◊Õ∫√‘‡«≥∑’Ë¡’§«“¡‡À¡◊Õπ°—π Ÿß

(homologous region) (§)  “¡“√∂§«∫§ÿ¡§«“¡‡¢â¡

¢âπ¢Õß “¬π‘«§≈’‚Õ‰∑¥å‰¥â Õ¬à“ß‰√°Áµ“¡§à“„™â®à“¬

¢Õß°“√∑”‰¡‚§√Õ“‡√¬åª√–‡¿∑ oligonucleotide-based

¬—ß¡’√“§“∑’Ë Ÿß°«à“™π‘¥ PCR-based ¡“°

 à«π¥’‡ÕÁπ‡Õ‰¡‚§√Õ“‡√¬å™π‘¥ PCR-based

®–„™â™‘Èπ¥’‡ÕÁπ‡Õ∑’Ë‡°‘¥®“°°“√‡æ‘Ë¡ª√‘¡“≥¥â«¬«‘∏’ PCR

®“°®’‚π¡ ¡“æ‘¡æå≈ß∫π·ºàπ ‰≈¥å·°â«∑’Ëºà“π°“√

‡§≈◊Õ∫¥â«¬ “√‡§¡’ ‚¥¬§«“¡¬“«¢Õß “¬¥’‡ÕÁπÕ

 à«π¡“°®–¡’¢π“¥ª√–¡“≥ 0.6›2.4 °‘‚≈‡∫  „π

¢—ÈπµÕπ°“√∑”®–µâÕß‡µ√’¬¡µ—«Õ¬à“ß¢Õß PCR product

¢Õß™‘Èπ¬’π∑’ËµâÕß°“√ ·≈–∑”„Àâ∫√‘ ÿ∑∏‘Ï‡æ◊ËÕ°”®—¥

‡°≈◊Õ·≈–‰æ√‡¡Õ√å ∑’ËÕ¬Ÿà„π¢—ÈπµÕπ°“√ —ß‡§√“–Àå¥’

‡ÕÁπ‡ÕÕÕ°°àÕπ ®“°π—Èπ®÷ßπ”¡“®ÿ¥∫π·ºàπ·°â«¥â«¬

‡§√◊ËÕßæ‘¡æå ‰≈¥å‰¡‚§√Õ“‡√¬å ‚¥¬·µà≈–®ÿ¥∑’Ëæ‘¡æå

µ—«Õ¬à“ß≈ß‰ª®–¡’ª√‘¡“µ√¢Õß “√Õ¬Ÿà„π™à«ß 0.25›1

π“‚π≈‘µ√ ·≈–¡’¢π“¥¢Õß®ÿ¥Õ¬Ÿà„π™à«ß 100-150

‰¡‚§√‡¡µ√ (Chung et al., 1999) ́ ÷Ëß·≈â«·µà™π‘¥¢Õß

‡§√◊ËÕßæ‘¡æå πÕ°®“°π’È·ºàπ·°â«∑’Ë„™â®–µâÕß‡ªìπ™π‘¥

∑’Ë¡’æ◊Èπº‘«∑’Ë¡’§«“¡®”‡æ“–∑“ß‡§¡’‡™àπ aminosilane À√◊Õ

poly-L-lysine ∑’Ë∑”„Àâ‡°‘¥°“√¬÷¥‡°“–°—∫¥’‡ÕÁπ‡Õ∑’Ëπ”

¡“æ‘¡æå≈ß∫π·ºàπ·°â« Õ¬à“ß‰√°Áµ“¡ ‰≈¥å ”‡√Á®√Ÿª

∑’Ë‡§≈◊Õ∫¥â«¬ “√‡§¡’‡À≈à“π’È·≈–æ√âÕ¡∑’Ë®–π”¡“æ‘¡æå

¥’‡ÕÁπ‡Õ‰¥â∑—π∑’  “¡“√∂À“ ◊́ÈÕ‰¥â®“°À≈“¬∫√‘…—∑∑’Ë

∑”®”Àπà“¬‡ªìπ°“√§â“ ‡™àπ Corning, Telechem,

Amercham Pharmacia Biotech ‡ªìπµâπ ‰¡‚§√Õ“

‡√¬å™π‘¥ PCR-based ¡’¢âÕ¥’À≈“¬ª√–°“√‡™àπ ®“°

¢âÕ¡Ÿ≈¢Õß®’‚π¡∑’Ë¡’Õ¬Ÿà  “¡“√∂π”¡“ÕÕ°·∫∫‰æ√

‡¡Õ√å‡æ◊ËÕ‡æ‘Ë¡®”π«π¥’‡ÕÁπ‡Õ ‚¥¬‰¡àµâÕß∑”°“√‚§≈π

·≈–¢π“¥§«“¡¬“«¢Õß “¬¥’‡ÕÁπ‡Õ®–æÕ‡À¡“–°—∫

°“√π”¡“∑”‰Œ∫√‘‰¥‡´™—π

°“√µ‘¥©≈“°·≈–‰Œ∫√‘‰¥‡´™—π

¥’‡ÕÁπ‡Õ∑’ËµâÕß°“√»÷°…“µâÕßπ”¡“µ‘¥©≈“°¥â«¬

 ’øŸÕÕ‡√ ´’π¥â«¬«‘∏’ nick translation À√◊Õ random

priming ¥â«¬ Klenow fragment ¢Õß DNA polymerase

(Richmond et al., 1999) „π°“√«‘‡§√“–Àå¥’‡ÕÁπ‡Õ

‰¡‚§√Õ“‡√¬å¥â«¬√–∫∫ ’§Ÿà (dual colour microarray)

 ’∑’Ëπ‘¬¡„™â§◊Õ cyanine dye ™π‘¥ Cy3 and Cy5 ÷́Ëß

¢âÕ¥’¢Õß cyanine dye §◊Õ°“√∑’Ë ’∑—Èß Õß™π‘¥π’È “¡“√∂

°√–µÿâπ ·≈–µ√«®«—¥¥â«¬§«“¡¬“«§≈◊Ëπ∑’Ëµà“ß°—π‰¥â

·¡â«à“®–Õ¬Ÿà∫π‰¡‚§√Õ“‡√¬å·ºàπ‡¥’¬«°—π ¥—ßπ—Èπ∑”„Àâ

ºŸâ«‘®—¬ “¡“√∂»÷°…“‡ª√’¬∫‡∑’¬∫µ—«Õ¬à“ß Õß™π‘¥

∫π‰¡‚§√Õ“‡√¬å·ºàπ‡¥’¬«°—π‰¥â ∑—Èßπ’È Phimister (1999)

‰¥â„Àâ§”®”°—¥§«“¡¢Õß çPROBEé §◊Õ known sequence

·≈– çTARGETé §◊Õ unknown sequence ¥—ßπ—Èπ„π

°“√«‘‡§√“–Àå‰¡‚§√Õ“‡√¬å®–¡’ oligonucleotide À√◊Õ

PCR fragment ¢Õß¬’π∑’Ë∑√“∫≈”¥—∫‡∫ ·≈â« ¬÷¥µ‘¥

Õ¬Ÿà°—∫·ºàπ ‰≈¥å·°â«∑’Ë∑√“∫µ”·Àπàß·≈â« ¥—ßπ—Èπ¥’

‡ÕÁπ‡Õ∑’Ëµ√÷ßÀ√◊Õæ‘¡æå≈ß∫π·ºàπ ‰≈¥å ®–‡√’¬°«à“‡ªìπ

çprobeé „π¢≥–∑’Ë çtargeté ®–‡ªìπ¥’‡ÕÁπ‡Õ∑’Ë¡“®“°

®ÿ≈‘π∑√’¬å∑’Ë π„®»÷°…“ π”¡“µ‘¥©≈“°¥â«¬ø≈ŸÕÕ‡√  ’́π

·≈–π”¡“‰Œ∫√‘‰¥ ǻ°—∫ probe ´÷Ëß ’ Cy3 ®–ª≈àÕ¬

· ßø≈ŸÕÕ‡√ ´’π∑’Ë§«“¡¬“«§≈◊Ëπ 532 nm (· ß ’

‡¢’¬«) ·≈– Cy5 ´÷Ëß®–ª≈àÕ¬· ßø≈ŸÕÕ‡√ ´’π∑’Ë

§«“¡¬“«§≈◊Ëπ 635 nm (· ß ’·¥ß) ∑—Èßπ’È„π°“√‡¢â“

§Ÿà°—π¢Õß target ·≈– probe „π°“√∑”‰Œ∫√‘‰¥‡´™—π
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®–µâÕß‡µ√’¬¡µ—«Õ¬à“ß¥’‡ÕÁπ‡Õ„ÀâÕ¬Ÿà„π√Ÿª¢Õß¥’‡ÕÁπ‡Õ

 “¬‡¥’Ë¬« ·≈–ª√‘¡“≥¢Õß target ∑’Ë„™â„π°“√»÷°…“∑’Ë

®–π”¡“‰Œ∫√‘‰¥´å ®–¢÷ÈπÕ¬Ÿà°—∫™π‘¥¢Õß‰¡‚§√Õ“

‡√¬å·≈–«‘∏’°“√µ‘¥©≈“° ·µà‚¥¬∑—Ë«‰ªπ‘¬¡„™âµ—«Õ¬à“ß

∑’Ëµ‘¥©≈“°¥â«¬ Cy3 ·≈– Cy5 ª√‘¡“≥‡∑à“°—π¡“º ¡°—π

·≈–π”¡“‰Œ∫√‘‰¥ ǻ≈ß∫π ‰≈¥å·ºàπ‡¥’¬«°—π ÷́Ëß°“√

„™â«‘∏’ ≈—∫ ’ (dye swap procedure) „π°“√µ‘¥©≈“°

µ—«Õ¬à“ß  “¡“√∂™à«¬≈¥§«“¡§≈“¥‡§≈◊ËÕπ¢Õß

ª√– ‘∑∏‘¿“æ¢Õß ’„π°“√µ‘¥©≈“°‰¥â

‰¡‚§√Õ“‡√¬å∑’Ë‡ªìπ ‰≈¥å·°â« °àÕπ∑’Ë®–π”¡“

„™â¡—°®–µâÕßπ”·ºàπ ‰≈¥å¡“ºà“π°“√ pre-hybridisation

‡æ◊ËÕªÑÕß°—π°“√®—∫·∫∫‰¡à®”‡æ“– ·≈–™–‡Õ“ target

∑’Ë‰¡à¥’ÕÕ°‰ª°àÕπ ́ ÷Ëß “√≈–≈“¬∑’Ë®–„™â„π¢—ÈπµÕπ°“√

pre-hybridisation µâÕß§”π÷ß∂÷ßÕß§åª√–°Õ∫∑“ß‡§¡’

¢Õß “√∑’Ë„™âº ¡°—∫¥’‡ÕÁπ‡Õ „π¢—ÈπµÕπ°“√æ‘¡æå

‰¡‚§√Õ“‡√¬å¥â«¬ ‡¡◊ËÕ‡µ√’¬¡ ‰≈¥åæ√âÕ¡·≈â«®÷ßπ”¡“

‰Œ∫√‘‰¥´å°—∫ target „πµŸâ∫à¡‡æ◊ËÕ§«∫§ÿ¡§«“¡™◊Èπ

‰¡à„Àâµ—«Õ¬à“ß∑’Ë»÷°…“·Àâß‰ª√–À«à“ß°“√∑¥≈Õß

‚¥¬∑—Ë«‰ª√–¬–‡«≈“„π¢—ÈπµÕππ’È®–„™â‡«≈“ª√–¡“≥

10›15 ™—Ë«‚¡ß µ“¡Õÿ≥À¿Ÿ¡‘∑’Ë‡À¡“– ¡°—∫™π‘¥

µ—«Õ¬à“ß∑’Ë»÷°…“ ‡¡◊ËÕ§√∫‡«≈“®÷ßπ” ‰≈¥å¡“≈â“ß‡æ◊ËÕ°”®—¥

probe ∑’Ë‰¡à‡¢â“§ŸàÀ√◊Õ‡¢â“§Ÿà‰¥â‰¡à¥’‡π◊ËÕß®“°¡’‡∫ ∑’Ë‰¡à

‡¢â“§Ÿà°—∫ target ‡æ◊ËÕ™à«¬ªÑÕß°—π —≠≠“≥∑’Ë‡ªìπ false

positive ·≈–°”®—¥ background ·≈– noise (¿“æ∑’Ë 3)

 à«π¡“°π‘¬¡„™â “√≈–≈“¬ SSC/SDS ∑’Ë¡’§«“¡‡¢â¡

¢âπ≈¥µË”≈ßµ“¡≈”¥—∫ ‡ªìπ “√≈–≈“¬∑’Ë„™â„π°“√≈â“ß

 ‰≈¥å ®“°π—Èπ®–π”‰ª∑”„Àâ·Àâß°àÕππ”‰ª‡¢â“‡§√◊ËÕß

scanner ‡æ◊ËÕµ√«®«—¥· ß∑’Ëª≈¥ª≈àÕ¬ÕÕ°¡“ „π

ªí®®ÿ∫—π “¡“√∂„™â«‘∏’Õ—µ‚π¡—µ‘ ´÷Ëß¢—ÈπµÕπ∑—ÈßÀ¡¥

À≈—ß®“°°“√©’¥µ—«Õ¬à“ß∑’Ëµ‘¥©≈“°·≈â« ‡æ◊ËÕ‡¢â“‰ª

‰Œ∫√‘‰¥´å°—∫ ‰≈¥å‰¡‚§√Õ“‡√¬å ¢—ÈπµÕπ°“√≈â“ß

·≈–∑”„Àâ·Àâß‡æ◊ËÕ√Õπ”‰ª‡¢â“‡§√◊ËÕß ·°π ®–‡ªìπ

‰ª‚¥¬¢—ÈπµÕπ∑’Ë∂Ÿ°°”Àπ¥‰«â¥â«¬ microarray

hybridisation station ·≈– “¡“√∂∑”‰¥âæ√âÕ¡°—π∑’

≈–À≈“¬ ‰≈¥å

°“√µ√«® Õ∫ (detection)

À≈—ß®“°¢—ÈπµÕπ‰Œ∫√‘‰¥‡´™—π ®–‡ªìπ°“√

 ·°π‡æ◊ËÕ«—¥ª√‘¡“≥· ßøŸÕÕ‡√  ’́π∑’Ëª≈àÕ¬ÕÕ°¡“

®“° target ·µà≈–®ÿ¥ ‚¥¬‡§√◊ËÕß ·°π‰¡‚§√Õ“‡√¬å

®–ª≈àÕ¬· ß‡≈‡´Õ√å∑’Ë§«“¡¬“«§≈◊Ëπ∑’Ëµà“ß°—π ‡æ◊ËÕ

°√–µÿâπ ’øŸÕÕ‡√ ´’π∑’Ëµ‘¥©≈“° target ‰«â ®“°π—Èπ

confocal microscope ∑’Ëµ‘¥Õ¬Ÿà°—∫√–∫∫µ√«®«—¥ (detector

system) ®–∫—π∑÷°§«“¡‡¢â¡· ß∑’Ëª≈àÕ¬ÕÕ°¡“®“°

·µà≈–®ÿ¥¢Õß probe (¿“æ∑’Ë 4) ·≈–π” —≠≠“≥∑’Ë

µ√«®«—¥‰¥â®–π”¡“«‘‡§√“–Àå¥â«¬´Õø·«√å

°“√«‘‡§√“–Àå¢âÕ¡Ÿ≈ (data analysis)

„π¢—ÈπµÕπ°“√»÷°…“¥â«¬‡∑§π‘§¥’‡ÕÁπ‡Õ‰¡‚§√

Õ“‡√¬å ¡’À≈“¬¢—ÈπµÕπ∑’Ë¡’º≈°√–∑∫µàÕ°“√‡ª√’¬∫

‡∑’¬∫º≈∑’Ë‰¥â®“°°“√∑¥≈Õß∑’Ë∑”µà“ß§√—Èß°—π ‡™àπ

°“√‡µ√’¬¡µ—«Õ¬à“ß¥’‡ÕÁπ‡Õ∑’Ëπ”¡“‰Œ∫√‘‰¥´å°—∫ ‰≈¥å

·µà≈– ‰≈¥å ∑—Èß¥â“πª√‘¡“≥·≈–§ÿ≥¿“æ¢Õß°“√µ‘¥

©≈“°¥â«¬ ’øŸÕÕ‡√ ´’π À√◊Õª√– ‘∑∏‘¿“æ„π°“√

¿“æ∑’Ë 3 À≈—°°“√‰Œ∫√‘‰¥‡´™—π (Li and Liu, 2003)
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‰Œ∫√‘‰¥ ǻ √«¡∂÷ß¢—ÈπµÕπ„π°“√«‘‡§√“–Àå¿“æ∑’Ë‰¥â

®“°°“√ ·°π ¥—ßπ—Èπ¢—ÈπµÕπ°“√ normalisation ®÷ß

‡ªìπ¢—ÈπµÕπ∑’Ë®”‡ªìπ„π°“√·°â‰¢À√◊Õª√—∫¢âÕ¡Ÿ≈„Àâ

∂Ÿ°µâÕß ‡æ◊ËÕ®–‰¥âπ”¢âÕ¡Ÿ≈¢Õß·µà≈– ‰≈¥å¡“‡ª√’¬∫

‡∑’¬∫°—π‰¥â ‡™àπ „π°“√≈¥§«“¡º‘¥æ≈“¥¢Õß

ª√– ‘∑∏‘¿“æ „π°“√‡¢â“®—∫°—∫¥’‡ÕÁπ‡Õ¢Õß ’øŸÕÕ‡√ 

´’π∑’Ëµà“ß™π‘¥°—π (dye incorporation efficiency)

 “¡“√∂∑”‰¥â‚¥¬°“√„™â dye swap experiment ´÷Ëß

‡ªìπ°“√ ≈—∫ ’∑’Ëπ”¡“µ‘¥©≈“°°—∫µ—«Õ¬à“ß¥â«¬°“√∑” È́”

(replicate) „π°“√∑¥≈Õß‡¥’¬«°—π (Ye et al., 2001)

µ—«Õ¬à“ß¥—ß¿“æ∑’Ë 5

¿“æ∑’Ë 4 ≈—°…≥–‰¡‚§√Õ“‡√¬å¢Õß Streptomyces coelicolor A3(2) ∑’Ë‰¥âÀ≈—ß®“°°“√ ·°π

¿“æ∑’Ë 5 Dye swap experiment ¢Õß S. coelicolor A3(2) ‰¡‚§√Õ“‡√¬å (S. coelicolor M145 µ‘¥©≈“°¥â«¬ Cy3

·≈– S. lividans µ‘¥©≈“°¥â«¬ Cy5 ‡ª√’¬∫‡∑’¬∫°—∫ S. coelicolor M145 µ‘¥©≈“°¥â«¬ Cy5 ·≈– S.

lividans µ‘¥©≈“°¥â«¬ Cy3)
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°“√«‘‡§√“–Àå¥â«¬‰¡‚§√Õ“‡√¬å‡ªìπ‡∑§‚π‚≈¬’

™π‘¥ high-throughput ¥—ßπ—Èπ¢âÕ¡Ÿ≈∑’Ë‰¥â®“°°“√

∑¥≈Õß·µà≈–§√—Èß®–ÕÕ°¡“¡“°¡“¬ ÷́Ëß°“√«‘‡§√“–Àå

¢âÕ¡Ÿ≈®÷ß®”‡ªìπ∑’Ë®–µâÕß¡’∞“π¢âÕ¡Ÿ≈∑’Ë„™â‡°Á∫¢âÕ¡Ÿ≈

·≈–´Õø·«√å∑’Ë„™â„π°“√«‘‡§√“–Àå¿“æ∑’Ë‰¥â®“°°“√

 ·°π·≈–°“√Õà“πº≈ ´÷Ëßªí®®ÿ∫—π¡’´Õø·«√å∑’ËÀ≈“°

À≈“¬∑’Ëæ—≤π“¢÷Èπ¡“ „Àâ‡À¡“– ¡°—∫°“√»÷°…“

‰¡‚§√Õ“‡√¬å·µà≈–™π‘¥

°“√ª√–¬ÿ°µå„™â¥’‡ÕÁπ‡Õ‰¡‚§√Õ“‡√¬å„π°“√‡ª√’¬∫‡∑’¬∫

®’‚π¡

°“√‡ª√’¬∫‡∑’¬∫®’‚π¡¥â«¬«‘∏’°“√π’ÈÕ“»—¬¢âÕ¡Ÿ≈

∑’Ë«à“ ®’‚π¡¢Õß®ÿ≈‘π∑√’¬å∑’Ë„°≈â™‘¥°—π®–¡’§«“¡§≈â“¬°—π

∂â“À“°º≈°“√»÷°…“«‘«—≤π“°“√™“µ‘æ—π∏ÿå¡’§«“¡„°≈â

™‘¥°—π¡“°‡∑à“„¥ ®ÿ≈‘π∑√’¬åπ—Èπ°Á®–¬‘Ëß¡’§«“¡§≈â“¬°—π

¢Õß®’‚π¡¡“°¢÷Èπ‡∑à“π—Èπ ¥—ßπ—Èπ∂â“À“°®ÿ≈‘π∑√’¬å Õß

 “¬æ—π∏ÿå¡’§«“¡„°≈â™‘¥°—π„π√–¥—∫∑’Ë¡“°æÕ ®–æ∫

«à“®’‚π¡¢Õß®ÿ≈‘π∑√’¬å∑—Èß Õß™π‘¥π’È®–· ¥ß çsyntenyé

§◊Õ ®–¡’°“√Õπÿ√—°…å∫“ß à«πÀ√◊Õ∑—ÈßÀ¡¥≈”¥—∫¬’π

¥—ßπ—Èπ®÷ß “¡“√∂„™â¢âÕ¡Ÿ≈®“°®’‚π¡Àπ÷Ëß ‡æ◊ËÕ∫Õ°

µ”·Àπàß¢Õß¬’π„πÕ’°®’‚π¡∑’Ëπ”¡“‡ª√’¬∫‡∑’¬∫‰¥â

¥’‡ÕÁπ‡Õ‰¡‚§√Õ“‡√¬å‰¥â∂Ÿ°π”¡“ª√–¬ÿ°µå„™â

°—∫·∫§∑’‡√’¬À≈“¬ ªï™’ å (µ“√“ß∑’Ë 1) ∑—Èß®ÿ≈‘π∑√’¬å∑’Ë

„™â°—π∑—Ë«‰ª„πÀâÕßªØ‘∫—µ‘°“√ ®π∂÷ß “¬æ—π∏ÿå

®ÿ≈‘π∑√’¬å∑’Ë°àÕ‚√§ (Richmond et al., 1999; Tao et al.,

1999; Salama et al., 2000; Kato-Maeda et al., 2001)

·≈–¡’¥’ ‡ÕÁπ‡Õ‰¡‚§√Õ“‡√¬å∑’Ë √â“ß¢÷Èπ®“°®’‚π¡

®ÿ≈‘π∑√’¬å∑’Ëπ‘¬¡»÷°…“ ·≈–„™â°—π®π‡ªìπ¡“µ√∞“π„π

ÀâÕßªØ‘∫—µ‘°“√À≈“¬·Ààß ´÷Ëß°“√„™â‰¡‚§√Õ“‡√¬å‡æ◊ËÕ

‡ª√’¬∫‡∑’¬∫¢âÕ¡Ÿ≈√–À«à“ß®’‚π¡∑’Ë ¡∫Ÿ√≥å·≈â« ·≈–

 “¬æ—π∏ÿå∑’Ë¬—ß‰¡à¡’¢âÕ¡Ÿ≈·µà¡’§«“¡„°≈â™‘¥°—π ®–

∑”„Àâ∑√“∫∂÷ß§«“¡À≈“°À≈“¬ (diversity) ·≈–

«‘«—≤π“°“√ (evolution) ¢Õß®ÿ≈‘π∑√’¬å™π‘¥π—Èπ (Ochman

et al., 2000).

Õ¬à“ß‰√°Áµ“¡°“√∑”¥’‡ÕÁπ‡Õ‰¡‚§√Õ“‡√¬å¬—ß¡’¢âÕ

®”°—¥‡™àπ °“√„™â«‘∏’°“√π’È‡æ’¬ß«‘∏’°“√‡¥’¬«„π°“√

‡ª√’¬∫‡∑’¬∫®’‚π¡ ®–‰¡à “¡“√∂‰¥â¢âÕ¡Ÿ≈∑’Ë ¡∫Ÿ√≥å

‡π◊ËÕß®“°«‘∏’°“√π’È„™âÀ≈—°°“√¢Õß‰Œ∫√‘‰¥‡´™—π ¥—ß

π—Èπ‡∫ ¢Õß “¬æ—π∏ÿåÕâ“ßÕ‘ß·≈– “¬æ—π∏ÿå∑¥ Õ∫ ∑’Ë

 “¡“√∂‡¢â“§Ÿà°—∫ “¬¥’‡ÕÁπ‡Õ∑’Ëµ√÷ßÕ¬Ÿà∫π ‰≈¥å‰¡‚§√

Õ“‡√¬å‡∑à“π—Èπ∑’Ë®–∂Ÿ°µ√«®«—¥‰¥â πÕ°®“°π’È°“√®—∫°—π

¢Õß¬’π∑’Ë„™â»÷°…“ ®–‰¡à§”π÷ß∂÷ß§«“¡®”‡æ“–¢Õß

µ“√“ß∑’Ë 1 µ—«Õ¬à“ß°“√ª√–¬ÿ°µå„™â¥’‡ÕÁπ‡Õ‰¡‚§√Õ“‡√¬å‡æ◊ËÕ‡ª√’¬∫‡∑’¬∫®’‚π¡¢Õß·∫§∑’‡√’¬

Microarray Organisms References

Bordetella pertussia Bordetella strains Cummings et al. (2004)

Campylobacter jejuni C. jejuni Pearson et al. (2003)

Escherichia coli E. coli 2000 generations Riehle et al. (2001)

Mycobacterium tuberculosis M. tuberculosis clinical isolates Kato-Maeda et al. (2001)

Pseudomonas strains Pseudomonas strains Cho and Tiedje (2001)

Salmonella enterica S. enterica strains S. bongori strains Chan et al. (2003)

Shewanella oneidenis MR-1 Shewanella species, Escherichia coli K-12 Murray et al. (2001)

Staphylococcus aureus S. aureus strains Van Leeuwen et al. (2003)

Streptomyces coelicolor A3(2) Streptomyces, Kitasatospora Hsiao and Kirby (2008)

Streptomyces coelicolor A3(2) Streptomyces strains Kirby et al. (2008)

Vibrio cholerae V. cholerae strains Dziejman et al. (2002)

Xylella fastidiosa X. fastidiosa strains Koide et al. (2004)
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µ”·Àπàß À√◊Õ§«“¡¬“«À√◊Õ°“√‡√’¬ßµ—«¢Õß¬’π ¥—ß

π—Èπ∂â“À“°®’‚π¡¢Õß®ÿ≈‘π∑√’¬å∑’Ëπ”¡“‰Œ∫√‘‰¥´å°—∫

‰¡‚§√Õ“‡√¬å ‰¡à “¡“√∂‡¢â“§Ÿà°—π‰¥â‡≈¬À√◊Õ‡¢â“§Ÿà°—π

‰¥â„π√–¥—∫µË” ®–∑”„Àâ‰¡à “¡“√∂µ√«®«—¥™‘Èπ¬’π

À√◊Õ¥’‡ÕÁπ‡Õ„π à«ππ—Èπ‰¥â Õ“®µâÕß„™â‡∑§π‘§Õ◊Ëπ™à«¬

„π°“√»÷°…“ ‡™àπ subtractive hybridisation ‡ªìπµâπ

°“√„™âª√–‚¬™πå¢Õß‰¡‚§√Õ“‡√¬å‡æ◊ËÕ»÷°…“

«‘«—≤π“°“√¢Õß®ÿ≈‘π∑√’¬å  “¡“√∂„™â∫àß∫Õ°§«“¡

‡ªìπ ªï™’ å‡¥’¬«°—π®“°¬’π∑’Ë‡ªìπÕß§åª√–°Õ∫ ÷́Ëß°“√

‡ª√’¬∫‡∑’¬∫®’‚π¡¢Õß·∫§∑’‡√’¬„π ªï™’ å‡¥’¬«°—π ∑’Ë

¡’§«“¡„°≈â™‘¥°—π„π√–¥—∫ “¬æ—π∏ÿå «à“¡’§«“¡·µ°

µà“ß°—π¢Õß¬’π¡“°πâÕ¬‡æ’¬ß‰√ À√◊Õ¡’°“√

‡ª≈’Ë¬π·ª≈ß‰ª¡“°πâÕ¬‡æ’¬ß„¥ æ∫«à“‡∑§π‘§

‰¡‚§√Õ“‡√¬å “¡“√∂· ¥ß¬’π à«π∑’Ë‡ªìπ çcoreé

(conserved) ·≈– çdispensibleé (sporadically

distributed) ¢Õß®’‚π¡‰¥â ‚¥¬æ∫«à“‡ªÕ√å‡ Á́πµå¢Õß

¬’π„π à«π core ®–·ª√º—πµ“¡ ªï™’ å¢Õß®ÿ≈‘π∑√’¬å

(Ochman and Santos, 2005) ‡™àπ °“√»÷°…“‡ª√’¬∫

‡∑’¬∫ Salmonella enterica ®”π«π 24  “¬æ—π∏ÿå æ∫

«à“¡’¬’π®”π«π 54 % ∑’Ë‡ªìπ core „π¢≥–∑’Ë Helicobacter

pyroli ·≈– Staphylococcus aureus ¡’¬’πª√–¡“≥ 78

% ∑’Ë‡ªìπ core ·≈–®“°°“√»÷°…“ Mycobacterium

tuberculosis ®”π«π 100 ‰Õ‚´‡≈∑ æ∫«à“¡’¬’π∂÷ß 94

% ∑’Ë‡ªìπ core ‚¥¬‡ªìπ¬’π∑’Ëæ∫„π∑ÿ° “¬æ—π∏ÿå∑’Ë»÷°…“

(µ“√“ß∑’Ë 2)

„π°“√π”‡∑§π‘§‰¡‚§√Õ“‡√¬å¡“„™â»÷°…“®’

‚π¡¢Õß®ÿ≈‘π∑√’¬å ∑’Ë¡’¢âÕ¡Ÿ≈¢Õß¬’π∑’Ë∑√“∫Àπâ“∑’Ë

¢Õß¬’π‡À≈à“π—Èπ·≈â« ®–∑”„Àâ∑√“∫«à“„π®ÿ≈‘π∑√’¬å∑’Ë¡’

§«“¡„°≈â™‘¥°—π ¡’¬’π à«π„¥∑’Ë∑”„Àâ¡’°“√· ¥ßÕÕ°

∑’Ëµà“ß°—π ‡™àπ Samomella enterical ¡’ dispensible

region ∑’Ë®”‡æ“–°—∫ subspecies 1 ÷́Ëßæ∫«à“¡’Àπâ“∑’Ë

∑’Ë ”§—≠„π°“√‡¢â“°àÕ‚√§°—∫ —µ«å‡≈’È¬ß≈Ÿ°¥â«¬π¡·≈–π°

(Porwollik et al., 2002) À√◊Õ HHGI1 island „π “¬

æ—π∏ÿå∑’Ë°àÕ‚√§¢Õß Helicobacter hepaticus  —¡æ—π∏å

°—∫‚√§µ—∫„πÀπŸ ´÷Ëß∑”„Àâ∑√“∫«à“°“√∑’Ë‰¡à¡’¬’π

À√◊Õ°“√À“¬‰ª√–À«à“ß«‘«—≤π“°“√¢Õß¬’π‡À≈à“π—Èπ

ÕÕ°®“°‚§√‚¡‚´¡ ∑”„Àâ‡°‘¥°“√‡ª≈’Ë¬π·ª≈ß∑“ßøï

‚π‰∑ªáÀ√◊Õ°“√°àÕ‚√§À√◊Õ‰¡à ‡™àπ„π°“√»÷°…“

Mycobacterium tuberculosis ®”π«π 100 ‰Õ‚´‡≈∑

æ∫«à“¡’ª√–¡“≥ 5.5 % ¢Õß¬’π∑—ÈßÀ¡¥∑’Ë¢“¥À“¬‰ª

„π‰Õ‚´‡≈∑∑’Ë»÷°…“ ·µà§ÿ≥ ¡∫—µ‘„π°“√°àÕ‚√§¢Õß

‰Õ‚´‡≈∑‡À≈à“π’È¬—ß‡À¡◊Õπ‡¥‘¡ (Tsolaki et al., 2004)

µ—«Õ¬à“ß¢Õß°“√„™â‰¡‚§√Õ“‡√¬å»÷°…“°“√

‡ª≈’Ë¬π·ª≈ß¢ÕßÕß§åª√–°Õ∫¢Õß®’‚π¡ ‡™àπ °“√»÷°…“

Streptomyces coelicolor A3(2) ´÷Ëß‡ªìπ “¬æ—π∏ÿå∑’Ë„™â

‡ªìπ‚¡‡¥≈¢Õß°“√»÷°…“∑“ßæ—π∏ÿ°√√¡¢Õß ‡µ√æ‚µ

¡—¬ ’∑ ®“°°“√√«∫√«¡ “¬æ—π∏ÿå¡“®“°ÀâÕßªØ‘∫—µ‘

°“√®”π«π 21 ·Ààß æ∫«à“¡’ 10  “¬æ—π∏ÿå∑’Ë¡’¬’π¢π“¥

1.06 ‡¡°“‡∫  ‡æ‘Ë¡¢÷Èπ¡“®“°®’‚π¡¢Õß S. coeicolor

M145 ´÷Ëß™‘Èπ à«π∑’Ë‡æ‘Ë¡¢÷Èπ¡“π’È¡’¢π“¥§‘¥‡ªìπ 11 %

¢Õß¢π“¥®’‚π¡ ‡ªìπ à«π∑’Ë‡√’¬°«à“ inverted repeat

Õ¬Ÿà∑“ß¥â“π¢«“¢Õß‚§√‚¡‚´¡¢Õß S. coeicolor A3(2)

µ“√“ß∑’Ë 2 °“√»÷°…“ ORFs ∑’Ë¡’√à«¡°—π¢Õß·∫§∑’‡√’¬¥â«¬‡∑§π‘§‰¡‚§√Õ“‡√¬å

Species No. of ORFs No. of Strains Shared (%) Reference

Campylobacter jejuni 1654 11 79 Dorrell et al. (2001)

Helicobacter pylori 1660 15 78 Salama et al. (2000)

Mycobacterium tuberculosis 3924 100 94 Tsolaki et al. (2004)

Salmonella enterica 4169 24 54 Chan et al. (2003)

Staphylococcus aureus 2817 36 78 Fitzgerald et al. (2001)

Streptococcus pyogenes 2137 36 90 Smoot et al. (2002)

Vibrio cholerae 3632 9 99 Dziejman et al. (2002)
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´÷Ëß∑”„Àâ∑√“∫«à“∑√“∫«à“ “¬æ—π∏ÿå·√°‡√‘Ë¡¢Õß S.

coeicolor A3(2) ®–¡’¬’π à«ππ’ÈÕ¬Ÿà (Weaver et al.,

2004)

°“√º—π·ª√∑“ßæ—π∏ÿ°√√¡√«¡∂÷ß°“√ª√—∫µ—«

„Àâ‡¢â“°—∫ ‘Ëß·«¥≈âÕ¡ ¡’º≈∑”„Àâ¡’®ÿ≈‘π∑√’¬å¡’°“√

· ¥ßÕÕ°∑’Ëµà“ß°—π ‡™àπ ®ÿ≈‘π∑√’¬å ªï™’ å‡¥’¬«°—π¡’

∑—Èß™π‘¥∑’Ë°àÕ‚√§·≈–‰¡à°àÕ‚√§ ¥—ßπ—Èπ°“√‡ª√’¬∫

‡∑’¬∫√–À«à“ß “¬æ—π∏ÿå∑’Ë°àÕ‚√§ ·≈– “¬æ—π∏ÿå∑’Ë‰¡à

°àÕ‚√§¢Õß ªï™’ å‡¥’¬«°—π ®– “¡“√∂„™â‡ªìπ¢âÕ¡Ÿ≈∑’Ë

‡ªìπª√–‚¬™πå«à“ ¬’π„¥‡ªìπ¬’π∑’Ë ”§—≠∑’Ë¡’ à«π∑’Ë

∑”„Àâ‡°‘¥°“√µ‘¥‡™◊ÈÕ °àÕ„Àâ‡°‘¥§«“¡√ÿπ·√ß¢Õß‚√§

À√◊Õ∑”„Àâ¡’°“√ª√—∫µ—«¢Õß·∫§∑’‡√’¬„Àâ‡¢â“°—∫‚Œ µå

¥—ßπ—Èπ°“√„™â‡∑§π‘§‰¡‚§√Õ“‡√¬å„π°“√‡∑’¬∫®’‚π¡∑’Ë

∑√“∫≈”¥—∫‡∫ ·≈â« °—∫ “¬æ—π∏ÿå∑’Ë¬—ß‰¡à∑√“∫≈”¥—∫

‡∫ ¢Õß®’‚π¡ ®–™à«¬„Àâ‡°‘¥¢âÕ¡Ÿ≈∑’Ë ”§—≠„π¥â“π

§«“¡À≈“°À≈“¬·≈–«‘«—≤π“°“√¢Õß®ÿ≈‘π∑√’¬å°àÕ‚√§

´÷Ëß®“°º≈°“√‡ª√’¬∫‡∑’¬∫∑”„Àâ∑√“∫«à“ ¬’π„¥¡’Õ¬Ÿà

„π∑—Èß “¬æ—π∏ÿåÕâ“ßÕ‘ß·≈– “¬æ—π∏ÿå∑¥ Õ∫ À√◊Õ¬’π

„¥∑’Ë¡’Õ¬Ÿà·µà„π “¬æ—π∏ÿåÕâ“ßÕ‘ß·µà‰¡à¡’„π “¬æ—π∏ÿå

∑¥ Õ∫ Õ¬à“ß‰√°Áµ“¡«‘∏’°“√π’È‰¡à “¡“√∂µ√«® Õ∫

¬’π∑’Ë¡’Õ¬Ÿà„π “¬æ—π∏ÿå∑¥ Õ∫ ·µà‰¡à¡’„π “¬æ—π∏ÿåÕâ“ßÕ‘ß

¬’π∑’Ë‡°‘¥ point mutation, frame-shift mutation, small

deletion √«¡∂÷ß rearrangement ¢Õß®’‚π¡∑’Ë‰¡à¡’º≈

∑”„Àâ‡°‘¥ deletion ¢Õß¬’π (Schoolnik, 2002)

„π°“√»÷°…“§«“¡À≈“°À≈“¬¢Õß Helicobacter

pylori ´÷Ëß‡ªìπ‡™◊ÈÕ∑’Ë°àÕ‚√§À≈“¬™π‘¥ ‡™àπ gastric,

duodenal peptic ulcer disease ·≈– gastric cancer

º≈®“°°“√‡∑’¬∫®’‚π¡¢Õß H. pyroli  Õß “¬æ—π∏ÿå∑’Ë¡’

®’‚π¡∑’Ë ¡∫Ÿ√≥å·≈â«æ∫«à“¡’ª√–¡“≥ 6 % ¢Õß®’

‚π¡∑’Ë·µ°µà“ß®“°°—π ·≈–‡¡◊ËÕ„™â‰¡‚§√Õ“‡√¬å´÷Ëß¡’®’

‚π¡ª√–¡“≥ 98.6 % ¢Õß∑—Èß Õß®’‚π¡π’È„π°“√»÷°…“

H. pylori Õ’° 15  “¬æ—π∏ÿåæ∫«à“¡’®”π«π 1,281 ORFs

∑’Ëæ∫Õ¬Ÿà„π∑ÿ° “¬æ—π∏ÿå ́ ÷Ëß∂◊Õ‰¥â«à“‡ªìπ à«π¢Õß core

„π H. pylori ‡¡◊ËÕ»÷°…“„π√“¬≈–‡Õ’¬¥æ∫«à“ ¬’π°≈ÿà¡π’È

‡ªìπ°≈ÿà¡¬’π∑’Ë‡°’Ë¬«¢âÕß°—∫ metabolic ·≈– biosynthetic

pathway, cellular ·≈– regulatory function ·≈–¡’

Õ’°ª√–¡“≥ 262 ORFs (ª√–¡“≥ 22 % ¢Õß®’‚π¡)

∑’Ë¢“¥À“¬‰ª®“°Õ¬à“ßπâÕ¬Àπ÷Ëß “¬æ—π∏ÿå¢Õß “¬

æ—π∏ÿå∑¥ Õ∫ ´÷Ëßæ∫«à“¡’¬’π∑’Ë®”‡æ“–°—∫ “¬æ—π∏ÿå

·≈–¬’π∑’Ë‡°’Ë¬«¢âÕß°—∫°“√ª√—∫µ—«¢Õß®ÿ≈‘π∑√’¬å „Àâ‡¢â“

°—∫‡®â“∫â“π√«¡Õ¬Ÿà¥â«¬ (Salama et al., 2000) πÕ°®“°

π’È®“°°“√‡ª√’¬∫‡∑’¬∫®’‚π¡¢Õß Õß “¬æ—π∏ÿå ∑’Ë„Àâ

√–¥—∫§«“¡√ÿπ·√ß¢Õß‚√§∑’Ëµà“ß°—π æ∫«à“ “¬æ—π∏ÿå

∑’Ë¡’§«“¡√ÿπ·√ß¢Õß‚√§πâÕ¬°«à“ ®–¡’°“√À“¬‰ª¢Õß

cag pathogenecity island (Israel et al., 2000)

„π°“√‡ª√’¬∫‡∑’¬∫¢â“¡ taxa ‡™àπ °“√‡∑’¬∫

Krebsiella pneumoniae °—∫ Escherichia coli ‚¥¬„™â

E. coli ‰¡‚§√Õ“‡√¬å ‰≈¥å æ∫«à“¡’ª√–¡“≥ 3000

ORFs ¢Õß E. coli ∑’Ëæ∫„π K. pneumoniae (Dong et

al., 2001) Õ¬à“ß‰√°Áµ“¡°“√»÷°…“¥â«¬‡∑§π‘§π’È ®–‰¡à

‰¥â¢âÕ¡Ÿ≈¢Õß¬’π∑’Ë¡’Õ¬Ÿà„π·µà‡©æ“– “¬æ—π∏ÿå∑¥ Õ∫

¥—ßπ—Èπ∂â“®’‚π¡¢Õß “¬æ—π∏ÿå∑’Ë»÷°…“ ·≈–π”¡“‡∑’¬∫

°—π¡’§«“¡·µ°µà“ß°—π¡“° °Á®–∑”„Àâ¬’π à«π„À≠à∑’Ë

¡’„π “¬æ—π∏ÿå∑¥ Õ∫ ‰¡à “¡“√∂µ√«®æ∫ ∑—Èßπ’È Evertsz

et al. (2001) ‡ πÕ«à“°“√»÷°…“¥â«¬«‘∏’π’È ®–‡∑’Ë¬ßµ√ß

∑’Ë ÿ¥‡¡◊ËÕ®’‚π¡¡’√–¥—∫§«“¡‡À¡◊Õπ°—π¡“°°«à“ 80 %

·≈–§«√¬◊π¬—πº≈¥â«¬‡∑§π‘§Õ◊Ëπª√–°Õ∫¥â«¬
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