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บทที่ 1 
กรดนิวคลีอิก (Nucleic  acid) 

 
คํานํา 
 กรดนิวคลีอิก  (nucleic  acid)  คือสารพันธุกรรม (genetic material)  ซ่ึงมีคุณสมบัติที่
สําคัญ คือ (1) เปนสารพันธุกรรมที่สามารถถายทอดจากพอแมไปสูลูกหลานในรุนตอไปได (2) ทํา
หนาที่ เกี่ยวของกับกระบวนการจําลองดีเอ็นเอ (DNA replication) ในกระบวนการแบงเซลล (cell 
division) และ (3) ทําหนาที่ถายทอดขอมูลพันธุกรรมโดยผานอารเอ็นเอ (RNA) เพื่อกําหนดการ
เรียงตัวของกรดอะมิโน (amino acid) ในกระบวนการลอกรหัส (transcription) และกระบวนการ
แปรรหัส (translation)  

มีหลายการทดลองที่ยืนยันวากรดนิวคลิอิค มี 2 ชนิด คือ deoxyribonucleic acid (DNA) 
และ ribonucleic acid (RNA) อาทิ การทดลองเกี่ยวกับกระบวนการทรานสฟอรมเมชัน 
(transformation experiment) ของ Griffith (1928) และ Avery, MaLeod และ McCarty (1944) ได
พิสูจนวาดีเอ็นเอเปนสารพันธุกรรมของแบคทีเรีย (Streptococcus pneumonia) นอกจากนี้งาน
ทดลองของ Hershey และ Chase (1952) พบวาดีเอ็นเอเปนสารพันธุกรรมของฟาจ ชนิด T2 phage  
ในป ค.ศ. 1955 Frankel Conrat ไดแสดงใหเห็นวาอารเอ็นเอเปนสารพันธุกรรมของ Tobacco 
mosaic virus (TMV) ซ่ึงเปนไวรัส (virus) ที่ทําใหเกิดโรคใบดางสีเหลืองบนใบยาสูบ  
 

โครงสรางทางกายภาพและทางเคมีของดีเอ็นเอ และอารเอ็นเอ (Physical and chemical 
structure of DNA and RNA) 
 กรดนิวคลีอิกประกอบดวยหนวยยอยๆ ที่เรียกวานิวคลีโอไทด (nucleotide) มาเชื่อมตอกัน
เปนสายยาวที่เรียกวาโพลีนิวคลีโอไทด (polynucleotide)  โดยโมเลกุลของดีเอ็นเอประกอบดวยสาย
โพลีนิวคลีโอไทด 2 สาย สวนอารเอ็นเอประกอบดวยโพลีนิวคลีโอไทดเพียงสายเดียว ซ่ึงนิวคลีโอ
ไทดแตละโมเลกุล ประกอบดวย 

1. น้ําตาลเพนโตส (pentose sugar) คือน้ําตาลที่มีคารบอน 5 อะตอม เปนองคประกอบ     
มีโครงสรางเปนวงแหวน  น้ําตาลเพนโตสแบงออกเปน 2 ชนิด คือ 
 1.1 น้ําตาลไรโบส (ribose sugar) เปนน้ําตาลเพนโตสที่ไดมาจากเซลลพืชเปนสวนใหญ 
ซ่ึงเปนองคประกอบที่สําคัญของนิวคลีโอไทดในอารเอ็นเอ  (ภาพที่ 1.1) 
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 1.2 น้ําตาลดีออกซีไรโบส (deoxyribose sugar)   เปนน้ําตาลเพนโตสที่มีหมูไฮดรอกซี 
(hydroxy; OH) ของคารบอนอะตอมในตําแหนงที่ 2 หายไป สวนใหญเปนน้ําตาลที่พบในเซลลสัตว
และเปนองคประกอบที่สําคัญของนิวคลีโอไทดในดีเอ็นเอ (ภาพที่ 1.1) 
 

     ภาพที่ 1.1    โครงสรางของน้ําตาลไรโบส และดีออกซีไรโบส  (ที่มา Tamarin, 1998) 

 
2. ไนโตรจีนัสเบส (nitrogenous base)  แบงออกเปน  2  ชนิด คือ 

 2.1 พิวรีน (purine)  
 เปนเบสที่มีโครงสรางเปนวงแหวน 2 วง พบทั้งในดีเอ็นเอ และอารเอ็นเอ มี 2 ชนิด ไดแก 
อะดีนิน (adenine; A) และกัวนิน (guanine; G) (ภาพที่ 1.2) 

  
ภาพที่ 1.2  โครงสรางของเบสพิวรีน 2 ชนิด ไดแก อะดีนิน และกัวนิน  (ที่มา Tamarin, 1998) 
 
 
2.2 ไพริมิดีน (pyrimidine) 
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 เปนเบสที่มีโครงสรางเปนวงแหวน 1 วง  ซ่ึงเบสในกลุมนี้มี 3 ชนิดคือ ไทมีน (thymine; T) 
พบเฉพาะในดีเอ็นเอ  ไซโตซีน (cytosine; C) พบทั้งในดีเอ็นเอและอารเอ็นเอ สวนยูราซิล (urasil; 
U) พบเฉพาะในอารเอ็นเอเทานั้น (ภาพที่ 1.3) 

  

ภาพที่ 1.3  โครงสรางของเบสไพริมิดีน 3 ชนิด คือ ไซโตซีน  ไทมีน และยูราซิล  
                  (ที่มา Tamarin, 1998) 

 น้ําตาลเพนโตสกับไนโตรจีนัสเบสจะมาเชื่อมตอกันไดเปนสารประกอบที่เรียกวา           นิ
วคลีโอไซด (nucleoside) โดยคารบอนตําแหนงที่ 1 (C1) ของน้ําตาลเพนโตสเชื่อมตอกับไนโตรเจน
ตําแหนงที่ 1 (N1) ของเบสกลุมไพริมิดีน หรือเชื่อมตอกับไนโตรเจนตําแหนงที่ 9 (N9) ของเบส
กลุมพิวรีน ดวยพันธะไกลโคซิลหรือพันธะไกลโคซิดิก (glycosyl หรือ glycosidic bond)  (ภาพที่ 
1.4) 
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ภาพที่ 1.4 การเชื่อมตอระหวางน้ําตาลกับเบสดวย 1-9 glycosidic bond ของอะดีโนไซด (อารเอ็น
เอ)          
                 และ 1- glycosidic bond ของดีออกซีไทมิโนไซด (ดีเอ็นเอ)     

   (ที่มา : http://www.mun.ca/biology/scarr/MGA2-03-05.jpg, 2547) 
 

3. หมูฟอสเฟต (phosphate group) 
หมูฟอสเฟต (�-P) 1 หมู เขาจับกับอะตอมของออกซิเจน (O) ของหมูไฮดรอกซี (OH) ที่

อะตอมของคารบอนตําแหนงที่ 5 หรือ 3 หรือ 2 ของน้ําตาลเพนโตส (C5หรือ C3 หรือ C2) ดวย
พันธะเอสเทอร กลายเปนสารประกอบที่เรียกวา นิวคลีโอไทด (nucleotide) (ภาพที่ 1.5) ซ่ึงเปน
โมเลกุลที่เปนองคประกอบสําคัญของดีเอ็นเอ และอารเอ็นเอ  
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ภาพที่ 1.5  โครงสรางของนิวคลีโอไทดของดีเอ็นเอ ที่ประกอบดวย ดีออกซีไรโบส 
     เบส และหมูฟอสเฟต  (ที่มา Tamarin, 1998) 

 
การเรียกชื่อนิวคลีโอไซดและนิวคลีโอไทด (Nucleoside and nucleotide) 

นิวคลีโอไซด 1 โมเลกุล ประกอบดวยน้ําตาลเพนโตส และเบส อยางละ 1 โมเลกุล   สวนนิ
วคลีโอไทด 1 โมเลกุล ประกอบดวยน้ําตาลเพนโตส  เบส  และฟอสเฟต อยางละ 1 โมเลกุล  (ภาพ
ท่ี 1.6) ซ่ึงแตละโมเลกุลของนิวคลีโอไทดเชื่อมตอกันดวยพันธะฟอสฟอไดเอสเทอร 
(phosphodiester bond) ระหวางคารบอนอะตอมตําแหนงที่ 5 (ที่มีหมูฟอสเฟต) ของน้ําตาลเพนโตส
ในนิวคลีโอไทดหนึ่ง กับคารบอนอะตอมตําแหนงที่ 2 (ที่มีหมูไฮดรอกซี) ของน้ําตาลเพนโตสใน
อีกนิวคลีโอไทดหนึ่งที่อยูติดกันทําใหไดเปนสายโพลีนิวคลีโอไทด ซ่ึงเปนองคประกอบสําคัญของ
กรดนิวคลีอิก (ภาพที่ 1.7)  
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 ภาพที่ 1.6    โครงสรางของนิวคลีโอไซด และนิวคลีโอไทด    

                  (ที่มา  Klug และ Cummings, 1994) 
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          ภาพที่ 1.7  การเชื่อมตอของนิวคลีโอไทดดวยพันธะฟอสฟอไอเอสเทอรระหวาง 

 ปลาย 5/ PO4  ของนิวคลีโอไทดหนึ่ง กับปลาย 3/ OH ของอีกนิวคลีโอไทดหนึ่ง   
               (ที่มา  Hartl และ Jones, 1998) 

 
 
การเรียกชื่อนิวคลีโอไซดและนิวคลีโอไทดในดีเอ็นเอและอารเอ็นเอที่ประกอบดวยเบส

ชนิดตางๆ  (ตารางที่ 1.1) 
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ตารางที่ 1.1      การเรียงชื่อเบส นิวคลีโอไซด  และนิวคลีโอไทด ของดีเอ็นเอ และอารเอ็นเอ  

            (ที่มา  Klug และ Cummings, 1994) 

 
RNA DNA Base 

Ribonucleoside Ribonucleotide Deoxyribonucleoside Deoxyribonucleotide 

Adenine Adenosine Adenylate Deoxyadenosine Deoxyadenylate 

Guanine Guanosine Guanylate Deoxyguanosine Deoxyguanylate 

Cytosine Cytidine Cytidylate Deoxycytidine Deoxycytidylate 

Uracil Uridine Uridylate Not usually found Not usually found 

Thymine Not usually found Not usually found Deoxythymidine Deoxythymidylate 

 
โครงสรางของดีเอ็นเอ (DNA structure) 
 ในป  ค.ศ. 1953  James D. Watson  และ  Franeis H. C. Crick ไดเสนอโครงสราง 3 มิติ
ของดีเอ็นเอ โดยใชขอมูลจากการวิเคราะหโครงสรางทางเคมี และการวิเคราะห X-ray diffraction 
ของ Rosalind Frankin และ Mauriec Wilkin  ทําใหสามารถสรางแบบจําลองโครงสรางโมเลกุลของ      
ดีเอ็นเอไดสําเร็จ ซ่ึงเปนที่ยอมรับกันทั่วไปในปจจุบัน โดยดีเอ็นเอมีโครงสราง (ภาพที่ 1.8) ดังนี้ 
 1. ดีเอ็นเอมีโครงสรางเปนเกลียวคู (double helix) ที่เกิดจากสายโพลีนิวคลีโอไทด 2 สาย 
มาพันเปนเกลียวรอบแกน (axis) รวมกัน โดยพันเปนเกลียวหมุนเวียนขาว (right hand helix; �- 
helix) หรือหมุนตามเข็มนาฬิการอบแกน และสายโพลีนิวคลีโอไทดแตละสายมีการจัดเรียงตัวใน

ทิศทางตรงขามกัน (antiparallel) คือ โพลีนิวคลีโอไทดสายหนึ่งมีทิศทางจากปลาย 5/ → 3/  แตโพ

ลีนิวคลีโอไทดอีกสายหนึ่งมีทิศทางจากปลาย 3/→ 5/  (ภาพที่ 1.8) 
 2. เบสที่อยูภายในสายโพลีนิวคลีโอไทด 2 สายของดีเอ็นเอเกลียวคูจะจับยึดกันดวยพันธะ
ไฮโดรเจน (hydrogen bond) โดยพิวรีนจับอยูกับไพริมิดีนที่เปนเบสคูสม (complementary base) 
ดวยพันธะไฮโดรเจนเกิดจากปฏิกิริยาระหวางหมูอะมิโน (amino group) หรือไฮดรอกซี-ออกซิเจน 
(hydroxy-oxygen) จับกับหมูคีโต-ออกซิเจน (keto-oxygen) หรืออิมิโน-ไนโตรเจน (imino-
nitrogen) ของพิวรีนและไพริมิดีน (เบสที่เรียงตัวในเกลียวคูเปรียบเสมือนเปนขั้นบันได หรือ 
helical array) สวนหมูฟอสเฟต และดีออกซีไรโบสเรียงตัวอยูรอบนอก (เปรียบเสมือนเปนราวบัน
ใด หรือ helical path)  โดยระดับของเบสเรียงตัวตั้งฉากกับแนวแกนตั้งของเกลียวคู และระนาบของ
น้ําตาลทํามุมฉากกับเบส 
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เบสที่เรียงตัวอยูภายในเกลียวคูหรือเบสบนสายโพลีนิวคลีโอไทดหนึ่ง มีการสรางพันธะ
ไฮโดรเจนกับเบสบนอีกสายโพลีนิวคลีโอไทดหนึ่ง เกิดเปน purine-pyrimidine base pair โดยพิ
วรีนจะจับกับไพริมิดีนเสมอ คือเบสอะดินีนจับกับเบสไทมีนดวย 2 พันธะไฮโดรเจน (A=T) และ

เบสกัวนีนจับกับเบสไซโตซีนดวย 3 พันธะไฮโดรเจน  (G≡C)  (ภาพที่ 1.9) 
 ขณะเดียวกันเบสของแตละนิวคลีโอไทดในสายโพลีนิวคลีโอไทดจะจับกับดีออกซีไรโบ
สดวยพันธะไกลโคซิดิก สวนน้ําตาลดีออกซีไรโบสของแตละนิวคลีโอไทดก็เชื่อมตอกันดวยพันธะ
ฟอสฟอไดเอสเทอร (ภาพที่ 1.7)  เพื่อทําใหโครงสรางของเกลียวคูของดีเอ็นเอคงตัวอยูได 
 ลําดับเบสบนสายโพลีนิวคลีโอไทดในแตละส่ิงมีชีวิตจะมีลําดับที่แนนอน ซ่ึงเปนตัวนํา
ขอมูลพันธุกรรมของสิ่งมีชีวิต 

3. เสนผานศูนยกลางของเกลียวคูของดีเอ็นเอ (B-form DNA) มีคาเทากับ 20 อังสตรอม
(0A)  เบสที่อยูติดกัน (แตละขั้นบันได) หางกันเทากับ 3.4 อังสตรอม และเอียงทํามุม 36 องศา ตาม
ความยาวของสายเกลียวคู ดังนั้นการหมุนของเกลียวคู 1 รอบ (turn) หรือมุมรวมเทากับ 360 องศา มี
เบสจับคูกันจํานวน 10 คูเบส และมีความยาวเทากับ 34 อังสตรอม (ภาพที่ 1.8) 
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20 0A 

 
ภาพที่ 1.8  a) โครงสรางของดีเอ็นเอ          (ที่มา  Klug และ Cummings, 1994) 

     b) การเรียงตัวในทิศทางตรงขามกัน (antiparallel) ของ 2 สายโพลีนิวคลีโอ
ไทด 

 (ที่มา : http://www.forshang.org/009humanlifescience/dnastructurecs.jpg, 2547) 

  
 
 
 
 
 
 
 

http://www.forshang.org/009humanlifescience/dnastructurecs.jpg
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ภาพที่ 1.9  การเขาคูหรือการเชื่อมตอของเบสระหวาง 2 สายโพลีนิวคลีโอไทด  
                  ดวยพันธะไฮโดรเจน (ที่มา : Hartl และ Jones, 1998) 

 
4. จากการบิดหรือพันเกลียวของดีเอ็นเอทําเกิดรองภายนอก (external grove) ของแอลฟา

เฮลิก (�- helix) จํานวน 2 รอง คือ 
 4.1 รองลึก (major grove) มีขนาดประมาณ 12 อังสตรอม โดยมีไนโตรเจนที่สามารถเกิด
พันธะไฮโดรเจน กับหมูอะมิโน (NH2) ของโปรตีนได (ภาพที่ 1.8) 
 4.2 รองแคบ (minor grove) มีขนาดประมาณ 6 อังสตรอม โดยมีน้ํา (H2O) เขาทําปฏิกิริยา
กับอะตอมของธาตุที่อยูบริเวณรองแคบ ซ่ึงเชื่อกันวามีสวนชวยให B-form DNA มีความมั่นคง 
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หรือปองกันไมใหดีเอ็นเอเกลียวคูเกิดการคลายเกลียว นอกจากนี้ยังเปนตําแหนงที่เกิดปฏิกิริยากับ
โปรตีนไดเชนเดียวกับรองลึกอีกดวย (ภาพที่ 1.8) 

 
 

รูปแบบของดีเอ็นเอ  (Type of DNA) 
 ดีเอ็นเออยูในเซลลของสิ่งมีชีวิตที่เปนของเหลวมีโครงสรางอยูในรูป B-form DNA แต
โมเลกุลของดีเอ็นอาจมีการเคลื่อนที่ในของเหลวบาง ทําใหมีการเปลี่ยนแปลงรูปรางหรือโครงสราง
ตางไปจากเดิมได  ทั้งนี้ขึ้นอยูกับปริมาณแคทไออน (cation) และปริมาณความชื้น (humidity) ที่อยู
ในของเหลวภายในเซลล  โดยโครงสรางภายในของดีเอ็นเอที่พบในเซลลมีหลายรูปแบบ ไดแก     
A-form   B-form และ C-form  DNA ซ่ึงเปนดีเอ็นเอสายคูเวียนขวา สวน Z-form DNA ซ่ึงเปนดีเอ็น
เอสายคูเวียนซาย   (ตารางที่ 1.2  และ ภาพที่ 1.10) 
ตาราง 1.2   ความแตกตางของโครงสรางของ DNA ทั้ง 4 รูปแบบ   (ที่มา  Bradbury และคณะ, 1981) 

Helix Base pair Rotation Vertical rise Helix Condition of occurrence 
type per  turn per base pair per base pair diameter In Fibers 

(% humidity) 
In Solution 

 
A 11 + 34.7 2.560A 230A 75 R+,Na+,Cs+

B 10 + 34.0 3.380A 190A 62 lowsalt 
C      9.33 + 38.6 3.320A 190A 66 Li+

Z 12 - 30.0 5.710A 180A - high salt 
 The rotation per base pair is indicated as (+) for a right-handed duplex and  

            (-) for a left-handed duplex 
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          ภาพที่ 1.10   ดีเอ็นเอสายคูเวียนขวา และเวียนซาย (ที่มา  Klug และ Cummings, 1994) 

(ที่มา : http://www.mun.ca/biochem/courses/3107/images/VVP/Ch23/23-2a.jpg, 2547)                                             

ประเภทของดีเอ็นเอ (DNA class ) 
 จากการศึกษาปฏิกิริยาการกลับคืนสภาพธรรมชาติของดีเอ็นเอ (reassociation หรือ 
renature of DNA) ของดีเอ็นเอยูคารีโอต (eukaryotic DNA) ภายใตสภาวะตางๆ เชน เมื่ออุณหภูมิ
สูงดีเอ็นเอสายคู (double strand DNA) จะถูกทําใหเสียสภาพ (denature) กลายเปนดีเอ็นสายเดี่ยว 
(single strand DNA)  แตเมื่ออุณหภูมิลดลงที่ระดับหนึ่งพบวาดีเอ็นสายเดี่ยว (single strand DNA) 
จะกลับคืนสภาพธรรมชาติ (renature) เปนดีเอ็นเอสายคู (double strand DNA) ซ่ึงตัวแปรที่ควบคุม
ปฏิกิริยาการกลับคืนสภาพธรรมชาติของดีเอ็นเอ (C0t) คือ ผลคูณของความเขมของดีเอ็นเอเริ่มตน 
(C0) และเวลาที่ใชในปฏิกิริยาการกลับคืนสภาพธรรมชาติ ดังนั้นเมื่อนําดีเอ็นเอของยูคารีโอตมา
ศึกษาและทดสอบหาคา C0t สามารถแบงดีเอ็นเอ ไดเปน 4 ชนิด คือ 

1.  Inverted repeat sequence  (zero time reassociating) (ภาพที่ 1.11) 
เปนดีเอ็นเอที่มีอัตราเร็วในการกลับคืนสภาพเปนสายคูไดเร็วมาก (ใชเวลาเทากับศูนย) โดย

มีคา C0t ประมาณ 10 –6 โมล วินาที ตอลิตร (mole.sec.l-1)  ดีเอ็นเอในกลุมนี้มีคุณสมบัติดังนี้ 
1)  พบประมาณ 6-9 เปอรเซ็นตในดีเอ็นเอของมนุษย  
2)  เปนดีเอ็นเอที่เรียกวา palindrome sequence  คือ เมื่อทําใหดีเอ็นเอเสียสภาพ  แลวทําให 

ดีเอ็นเอกลับคืนสภาพ พบวาจะมีการจับคูเพื่อสรางพันธะไฮโดรเจนระหวางเบสคูสมที่อยูภายใน
สายเดียวกันของดีเอ็นเอสายเดี่ยว ทําใหเกิดโครงสรางที่เรียกวา hairpin structure  

3) สามารถถูกยอยไดโดยใช S1 nuclease (เปนเอนไซมทําหนาที่ยอยดีเอ็นเอสายเดี่ยว)  

http://www.mun.ca/biochem/courses/3107/images/VVP/Ch23/23-2a.jpg
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4) Palindrome sequence มีลําดับเบสที่เปนตําแหนงจดจําและเปนจุดตัดของเอนไซม
จําเพาะ (restriction enzyme)  

5) ลําดับของเบสที่ซํ้ากันมีประมาณ 50 เบส  
6) ในแมลงหวี่ (Drosophilla sp)  อารดีเอ็นเอ (ribosomal DNA; rDNA) พบวามีสวนของ 

inverted repeat sequence อยูในสวนของ spacer (หรือ intron หรือ non-coding sequence) ของ
โครโมโซมเอกซ (X chromosome) แตไมพบในโครโมโซมวาย  (Y chromosome) นอกจากนี้ยัง
พบวามี  inverted  repeat  sequence  อยูบริเวณสวนปลายของดีเอ็นเอที่เกี่ยวของกับกระบวนการ 
ทรานสโลเคชั่น (translocation)  
 
 

 
 
 
 
 

 

5' AGAACAnnnTGTTCT 3' 
3' TCTTGTnnnACAAGA 5' 

ภาพที่ 1.11  ดีเอ็นเอชนิด Inverted repeat sequence (zero time reassociating) 
           (ที่มา : http://users.rcn.com/jkimball.ma.ultranet/BiologyPages/P/Palindromes.html, 2547) 
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2.  Highly sequence DNA (DNA satellite or rapidly reassociating)  (ภาพที่ 1.12) 
เปนดีเอ็นเอที่มีอัตราเร็วในการกลับคืนสภาพเปนสายคูไดคอนขางเร็ว คือมีคา C0t 

ประมาณ 10-3–10-1 โมล วินาที ตอลิตร (mole.sec.l-1)  ดีเอ็นเอในกลุมนี้มีคุณสมบัติดังนี้ 
1) มีประมาณ 10 เปอรเซ็นตของดีเอ็นเอทั้งหมดในสิ่งมีชีวิต 
2) บนสายดีเอ็นเอประกอบดวยลําดับเบสสั้นๆ ประมาณ 10 นิวคลีโอไทดที่เรียงตัวซํ้าๆ 

กันประมาณ 103–106 ซํ้า (copy)  
3) พบใกลกับบริเวณเซนโตรเมียรของโครโมโซม ซ่ึงอาจเรียกวาเซนโตรเมียรดีเอ็นเอ 

(centromere DNA)  
4) บางครั้งเปน satellite DNA ที่พบในยีนอารอารเอ็นเอ (rRNA gene) เชน 5 rRNA gene 

ของ Xenopus 
5) มีหลายรูปแบบ (form) ในดีเอ็นเอของสิ่งมีชีวิต 
6) หนาที่ไมทราบแนนอน แตอาจเกี่ยวของกับ 

6.1) การเกิดเปนโครงสรางของโครโมโซม 
6.2) เกี่ยวของกับการเขาคู (synapsis) กันของโครโมโซมคูเหมือน (homologous  

chromosome) ในการแบงเซลลแบบไมโอซีส (meiosis) 
6.3) เกี่ยวของกับการครอสซิงโอเวอร (crossing over) ของโครโมโซมที่เปนคูกัน 
6.4) ทําหนาที่ปองกันยีนโครงสราง (structure gene) ที่สําคัญ เชน  histone rRNA  

หรือ ribosomal protein gene 
6.5) เปนที่เก็บของลําดับเบสที่ไมใชยีน ซ่ึงมีประโยชนสําหรับการวิวัฒนาการใน

อนาคตของสิ่งมีชีวิต 
7) อาจจะไมมีหนาที่ใดๆ เลย 

 
 5/…  C   C   T   A   C   C   T   A   C   C   T   A   C   C   T   A   C   C   T   A … 3/

 3/ …  G   G  A   T   G   G  A   T    G   G  A   T    G   G  A   T    G   G  A   T … 5/

  (ลําดับเบสที่ซํ้า คือ 5/ C  C  T  A 3/ / 3/ G  G A  T 5/) 
 

  ภาพที่ 1.12   Highly sequence DNA (rapidly reassociating) ของ hermit crab satellite 
                     (ที่มา :  Bradbury และคณะ, 1981) 
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 3. Middle repetitive DNA (intermediate repetitive sequence or intermediate 
reassociating  (ภาพที่ 1.13) 

เปนดีเอ็นเอที่มีอัตราเร็วในการกลับคืนสภาพเปนสายคูไดเร็วปานกลาง โดยมีคา C0t 
ประมาณ 1 – 100 โมล วินาที ตอลิตร (mole.sec.l-1)  ดีเอ็นเอในกลุมนี้มีคุณสมบัติดังนี้ 
 1) ประกอบดวยลําดับเบสที่ซํ้าๆ กันประมาณ 10–100 ครั้งตอจีโนม (times/genome) โดยมี
ความยาวประมาณ 1 – 30 กิโลเบส (kb) 
 2) พบใน large riboosomal gene (rRNA) เชน 5S rRNA,  tRNA และ histone gene 
 3) ความแตกตางของลําดับเบสที่ตางกัน อาจทําใหมีหนาที่แตกตางกันดวย 
 4) หนาที่หลักของ middle repetitive DNA  คาดวามี 2 ประการ คือ 
  4.1) เกี่ยวของกับการควบคุมการทํางานของยีนในระดับการลอกรหัส  และการ
แปรรหัส โดยมีการทํางานรวมกันของกลุมยีนในโอเปอรอน (operon) ไดแก Regulator gene (i)  
operator gene (o) และ promoter gene (p)  
  4.2) ทําหนาที่อ่ืนที่ไมเกี่ยวของการกับควบคุมการทํางานของยีน เนื่องจากเมื่อเกิด
กระบวนลอกรหัส (transcription)  พบวาในนิวเคลียสมี  middle repetitive DNA  จํานวนมากกวา 
เอ็มอารเอ็นเอ (mRNA) ในไซโตพลาสซึม ดังนั้น middle repetitive DNA อาจมีหนาที่อ่ืนๆ ดังนี้ 
  4.2.1) มีไวเพื่อเตรียมสําหรับการเกิดกลายยีน (gene mutation) ในกระบวนการ
วิวัฒนาการ 
  4.2.2) เปนตําแหนงที่กําหนดจุดตัดและเชื่อมตอ (splicing) ของเอนไซมที่เกี่ยวของ
กับกระบวนการลอกรหัสเพื่อสังเคราะหเอ็มอารเอ็นเอของยีน (mRNA gene) 
  4.2.3)เปนตัวกําหนดความคงตัวหรือเสถียรภาพของโมเลกุลเอ็มอารเอ็นเอ 
(mRNA)  
Tandem repeats  a a a a a a 
e.g. histone gene a’  a’  a’ a’  a’  a’ 
 

Interspersed repeats  a b c d e a f 

e.g. control sequences  a’  b’ c’ d’  e’  a’ f’ 

 
   ภาพที่ 1.13   Middle repetitive DNA  (อักษร a แทนลําดับเบสบนดีเอ็นเอ) 
                                    (ที่มา :  Bradbury และคณะ, 1981) 
 

 4. Single copy DNA (slowly reassociation) (ภาพที่ 1.14) 
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เปนดีเอ็นเอที่มีอัตราเร็วในการกลับคืนสภาพเปนสายคูไดชาที่สุด  โดยมีคา C0t  ประมาณ  
2 x 102 – 104 โมล วินาที ตอลิตร (mole.sec.l-1)  ดีเอ็นเอในกลุมนี้มีคุณสมบัติดังนี้ 
 1) พบประมาณ 50-60 เปอรเซ็นตในดีเอ็นเอของสิ่งมีชีวิต 

2) เปนกลุมที่ไมมีลําดับเบสซ้ํากันเลยในจีโนม ซ่ึงลําดับเบสบางสวนเปนยีน (exon หรือ 
coding sequence หรือ expressed region) ที่ทําหนาที่สังเคราะหโปรตีน  แตลําดับเบสบางสวนไมได
ทําหนาที่สังเคราะหโปรตีน หรือไมไดทําหนาที่แปลเปนรหัสกรดอะมิโน (intron หรือ noncoding 
sequence หรือ interventing region) 

3) ดีเอ็นเอของยูคารีโอต พบวาการเรียงตัวของ single copy DNA จะถูกขั้นดวยสวนของ 
middle repetitive DNA กลาวคือ ในยีนของยูคารีโอตจะประกอบดวย สวนของ exon และ intron  
ซ่ึงจะถูกลอกรหัสออกเปน mRNA ไดหมด หลังจากนั้น mRNA จึงเขาสูกระบวนการ post 
transcription โดยเกิด splicing เพื่อตัดสวนของ intron ออกจากโมเลกุลของ mRNA 

 
5/ a b c d e f g  3/

3/a’ b’ c’ d’ e’ f’ g’ 5/

 
ภาพที่ 1.14   Single copy DNA หรือ slowly reassociation (ที่มา  Bradbury และคณะ, 1981) 

       (เมื่ออักษร a, b,…, g แทนลําดับเบสที่จําเพาะบนดีเอ็นเอ) 
 

จีโนมมนุษย (Human genome) 
ในจีโนมหรือดีเอ็นเอทั้งหมดของมนุษย ประกอบดวยจํานวนเบส (base sequence) ประมาณ 3 
พันลานเบส ซ่ึงสามารถแบงไดเปน 2 สวน (ภาพที่ 1.15) ดังนี้  

1. ดีเอ็นเอสวนที่เปนยีน (gene) 
มีประมาณ 20 เปอรเซ็นต ของดีเอ็นเอทั้งหมดในมนุษย  สามารถแบงออกไดเปน 2 สวน 

คือ 
1.1 สวนที่เปนรหัสพันธุกรรม (codon sequence) ซ่ึงเปนดีเอ็นเอที่มีรหัสพันธุกรรม (exon) 

ที่สามารถลอกรหัสและแปรรหัสเปนสายโพลีเปปไทดได  โดยสวนที่เปนรหัสพันธุกรรมจะนอย
กวา 10 เปอรเซ็นต ของสวนที่เปนยีน 

1.2 สวนที่ไมเปนรหัส (non-codon sequence)  ซ่ึงเปนสวนของ intron  มีจํานวนมากกวา  
90  เปอรเซ็นต ของสวนที่เปนยีน 

 
2.  ดีเอ็นเอสวนที่ไมใชยีน (non gene) 
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พบวามีประมาณ 80 เปอรเซ็นต ของ DNA ทั้งหมดในมนุษย  แบงออกได 
2.1 ดีเอ็นเอที่มีเบสซ้ํา (repetitive DNA) มีประมาณ 20-30 เปอรเซ็นต ของ DNA สวนที่

ไมใชยีน ซ่ึง repetitive DNA แบงเปน 2 กลุม (ภาพที่ 1.16) คือ  
1) เบสซ้ําตอเนื่อง (tandem repeat)  คือ เบสซ้ําที่มีลําดับการเรียงตัวของเบสซ้ําตอกันเปน

ชวงยาว ไดแก satellite, minisatellite และ microsatellite ซ่ึงแบงตามจํานวนซ้ําและความยาวของ
หนวยซํ้า ดังนี้ (ภาพที่ 1.17) 

1.1) Satellite (highly repetitive DNA)  คือเบสซ้ําขนาด 1-6 เบส หรือเบสซ้ํายาวขนาด
หลายรอยเบส โดยมีจํานวนซ้ําแตละตําแหนงตั้งแต 103-107 คร้ัง  

1.2) Minisatellite (moderately repetitive DNA  หรือ variable number of tandem repeat; 
VNTR) คือเบสขนาด 9-100 เบส ที่มีจํานวนซ้ําแตละตําแหนงตั้งแต 10 - 1,000 คร้ัง (ภาพที่ 1.18) 

1.3) Microsatellite (simple sequence repeats; SSR หรือ short tandem repeats; SSTR) คือ
เบสซ้ําขนาด 1-6  โดยที่มีจํานวนซ้ําในแตละตําแหนงไมเกิน 100 คร้ัง   

2) เบสซ้ํากระจาย  (interspersed repeats)  คือกลุมของเบสซ้ําที่พบกระจายอยูที่บริเวณ
ตางๆ ในจีโนม ในลักษณะที่ตางจากกลุมเบสซ้ําแบบตอเนื่อง คือจะไมพบซํ้ากันเปนชวงตอเนื่องแต
จะอยูในลักษณะเดี่ยว (individual unit) กระจายทั่วไปหลายๆ แหงในจีโนม ซ่ึงแบงไดเปน 2 กลุม
ยอยตามความยาวของเบสซ้ํา 

2.1) Short interspersed elements (SINES) คือ เบสกระจายแบบสั้น มีขนาดประมาณ 
130-300 เบส (ภาพที่ 1.19) 

2.2) Long interspersed elements (LINES) คือ เบสกระจายแบบสั้น มีขนาดตั้งแต 500 
เบสขึ้นไป พบประมาณ 1-2 เปอรเซ็นต ของจีโนม 
 2.2 ลําดับเบสจําเพาะ มีประมาณ 70-80 เปอรเซ็นต ของ DNA สวนที่ไมใชยีน  

 

ภาพที่ 1.15 โครงสรางของเบสซ้ํากระจาย และยีน 



พันธุศาสตรโมเลกุลเบื้องตน (258444)  ปการศึกษา 2/2547 
กวี  สุจิปุลิ 

19 

 
(ที่มา : http://www.biology.iupui.edu/biocourses/Biol540/images/Genome_by_numbers.gif, 2547) 
 

 

ภาพที่ 1.16  ลักษณะของดีเอ็นเอที่มีเบสซ้ํา (repetitive DNA) และเบสซ้ํากระจาย (interspersed repeats) 
 
 
 

 

ภาพที่ 1.17    ความแปรปรวนของจํานวนซ้ําของเบสซ้ําตอเนื่อง 
      (ที่มา : http://genetics.biol.ttu.edu/genetics/pictures/vntr2.gif, 2547) 

 

http://www.biology.iupui.edu/biocourses/Biol540/images/Genome_by_numbers.gif
http://genetics.biol.ttu.edu/genetics/pictures/vntr2.gif
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ภาพที่ 1.18   ลักษณะเบสซ้ําตอเนื่องแบบ Minisatellite DNA หรือ variable number of tandem repeat 
 

ภาพที่ 1.19   Short interspersed elements (SINES) คือ เบสกระจายแบบสั้น 
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