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บทที่ 4 
กระบวนการลอกรหัส  

(Transcription) 
 

คํานํา 
 กระบวนการลอกรหัส (transcription) คือกระบวนการสังเคราะหอารเอ็นเอ (RNA 
synthesis)  หรือเปนการแสดงออกของยีน  (คือสวนหนึง่ของดีเอ็นเอที่ทําหนาเก็บรหัสของโปรตีน 
1 ชนิด) ที่มีการสงขอมูลพันธุกรรมจากดีเอ็นเอไปสูอารเอ็นเอ  ซ่ึงเกิดในนวิเคลียสของสิ่งมีชีวิตใน   
ยูคารีโอต โดยอาศัยการทํางานของ DNA depended (directed) RNA polymerase หรือเรียกวา RNA 
polymerase ที่ใชสายใดสายหนึ่งของดีเอน็เปนแมแบบ (DNA template หรือ antisense strand)   
เพื่อเปนแมแบบในการลอกรหัสหรือสังเคราะหอารเอ็นเอ  ซ่ึง antisense strand ของแตละยนีไม
จําเปนตองอยูบนดีเอ็นเอสายเดยีวกัน กลาวคือสายใดสายหนึ่งของดเีอ็นเออาจเปนทั้ง antisense 
strand ของยีนหนึ่ง แตเปน sense strand ของอีกยีนหนึ่งก็ได   

ในกระบวนการลอกรหัสของยีนบนสายดีเอ็นเอ  พบวายีนตองมีองคประกอบที่สําคัญ 3 
ตําแหนง คือ (1) ตําแหนงของโปรโมเตอร (promoter)  (2) ตําแหนงของดีเอ็นเอที่กําหนดรหัส   
พันธุกรรมในการสังเคราะหอารเอ็นเอ (RNA coding sequence) และ (3) ตําแหนงของจุดสิ้นสุด
การลอกรหัส (termination)  นอกจาก 3 ตําแหนงดังกลาวแลวยังมีลําดับเบสที่อยูบริเวณดานหนา
ของตําแหนงเบสที่ตัวแรกทีใ่ชในการสังเคราะหของอารเอ็นเอ (transcription initiation site หรือ
ตําแหนง +1)  ที่เรียกวา upstream of gene หรือ upstream region และลําดับเบสที่อยูบริเวณ
ดานหลังของตาํแหนงเบสที่ตัวแรก (+1)  เรียกวา downstream of gene หรือ downstream region 
(รูปท่ี 4.1)  

        รูปท่ี 4.1   ตําแหนงตางๆ ของยีนที่เกีย่วของกับกระบวนการลอกรหัสของยีนโครงสราง 
(ที่มา  : http://www.hort.purdue.edu/hort/courses/HORT250/pict.gif%20images/l4%20gene%20structure%20pict.gif, 2547) 

http://www.hort.purdue.edu/hort/courses/HORT250/pict.gif%20images/l4%20gene%20structure%20pict.gif
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ขั้นตอนของกระบวนการลอกรหัส  
สามารถแบงไดเปน 3 ขั้นตอน คือ (1) กระบวนการเริม่ตน (initiation)  (2) กระบวนการ

ขยายออก (elongation)  และ (3) กระบวนการสิ้นสดุ (termination) ซ่ึงในแตละขั้นตอนของ
กระบวนการลอกรหัสในโปรคารีโอต (prokaryote) และยูคารีโอต (eukaryote)  นัน้อาจมีความ
แตกตางกนับางในรายละเอียด ดังนี ้

 

กระบวนการลอกรหัสในโปรคารีโอต  (Transcription in prokaryote) 
 กระบวนการลอกรหัสในโปรคารีโอตมีขั้นตอนที่สําคัญ 3 ขั้นตอน ดังนี้ 

I. กระบวนการเริ่มตน (Initiation)    
กระบวนการเริ่มตนการลอกรหัสหรือการสังเคราะหอารเอ็นเอ จะเกิดที่บริเวณตําแหนง

โปรโมเตอรของสายดีเอ็นเอแมแบบ ซ่ึงมีลําดับเบสที่จําเพาะที่ตําแหนงที่เปนตําแหนงจดจําการเขา
เกาะของ RNA polymerase เพื่อทําใหเกิดกระบวนการเริ่มตนการสังเคราะหอารเอ็นเอ โดยมีปจจัย
ที่จําเปนในกระบวนการลอกรหัส คือ (1) RNA polymerase  (2) promoter  และ (3) antisense 
strand หรือ DNA template  ดังมีรายละเอียด ดังนี้ 

1. RNA polymerase  
เปนโปรตีนทีม่ีขนาดโมเลกลุประมาณ 480 กิโลดาลตัน และมีจํานวนประมาณ 3,000-

6,000 โมเลกุลตอเซลล  ซ่ึง RNA polymerase มีคุณสมบัติเปน holoenzyme หรือ complete enzyme 
คือ เปนเอนไซมที่ประกอบดวยหลายๆ ซับยูนิต แตบางครั้งถึงจะมีไมครบทุกซับยูนิตก็สามารถ
ทํางานไดถามซัีบยูนิตที่สําคัญรวมกับเปน core enzyme เชน RNA polymerase ทําหนาที่ในการ
สังเคราะหอารเอ็นเอในบางยนีมี 5 ซับยูนติ หรืออาจมมีากกวา 5 ซับยูนิตในบางยนี (รูปท่ี 4.2)  
ดังนี้  

1)  β/ และ  β  เปนซับยูนิตที่มีขนาดใหญ (large  subunit) มีน้ําหนักโมเลกุลประมาณ 156 
และ 151 กิโลดาลตัน ตามลําดับ โดย β subunit  มีบทบาทในกระบวนการ elongation โดยมีการ
สรางพันธะฟอสฟอไดเอสเทอรระหวางนิวคลีโอไทด 2 ตัวที่อยูติดกัน (internucleotide linkage)  
ในสายอารเอ็นเอที่ถูกสังเคราะหขึ้นมา โดยมี β/ และ β ซับยูนิต อยางละ 1 โมเลกุลเขารวมเปน      
องคประกอบของ RNA polymerase 

2) α เปนซับยูนิตขนาดเล็ก (small subunit) มีโมเลกุลขนาดประมาณ 37 กิโลดาลตัน มี
จํานวน 2 โมเลกุล เขารวมเปนองคประกอบของ RNA polymerase 

3)  δ  เปนซับยูนิตมีโมเลกุลหลายขนาด คอื 28,  32,  38,  54 และ  70  กิโลดาลตัน    ซ่ึงมี
คุณสมบัติ ดังนี้  (ตารางที่ 4.1) 
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ตารางที่ 4.1 Sigma factors ชนิดตางๆ ใน E. coli 
 
Sigma factors Promotes recognized Promoter consensus 
  -35 region -10 region 

δ70 most genes TTGACA TATAAT 
δ32 genes for motility and chemotixs TCTCNCCCTTGAA not known 
δ28 genes for motility and chemotixs CTAAA not known 
δ38 genes for stationary phase not known not known 
δ54 gene for nitrogen metabolism and 

other functions 
-24 region 
CTGGNA 

-12 region 
TTGCA 

 
RNA polymerase  ประกอบดวยโมเลกุลของ  δ + β/ + β + 2 α subunit รวมเปน 5 ซับยูนิต

เขามาสรางเปน complex ที่เรียกวา core enzyme แตเมือ่มี δ subunit เขามารวมดวยจะกลายเปน 
holoenzyme หรือ RNA polymerase  (รูปท่ี 4.2) 

  
        รูปท่ี 4.2   โครงสรางของเอนไซม RNA polymerase 

     (ที่มา : http://bioweb.wku.edu/courses/biol566/Images/L1Fig1_1.jpg, 2547) 
 

2. Promoter  
เปนตําแนงที่ประกอบดวยลําดับเบสจําเพาะและอนุรักษ (conserved sequence) ตั้งแต 20-

200 เบส ที่ตําแหนง upstream บนสายดีเอน็เอแมแบบ โดย promoter จะสงเสริมใหมีการเริ่มตนการ
สังเคราะหอารเอ็นเอ  promoter sequence ของโปรคารีโอตของแตละยีนโครงสรางจะมีลําดับที่

http://bioweb.wku.edu/courses/biol566/Images/L1Fig1_1.jpg


พันธุศาสตรโมเลกุลเบื้องตน (258444)  ปการศึกษา 2/2547 

กวี  สุจิปุลิ 
4 

 

คลายกัน (รูปท่ี 4.3) ซ่ึงลําดับเบสภายใน promoter sequence ประกอบดวยตําแหนงที่สําคัญ   คอื 
(1) ตําแหนง –35 sequence  (2) ตําแหนง –10 sequence และ (3) ตําแหนง +1  (รูปท่ี 4.4) 

 

        รูปท่ี 4.3   ลําดับเบสที่มีความจําเพาะของตําแหนงโปรโมเตอร ในยนีตางๆ ของ E. coli 
              (ที่มา : Benjamin, 2000) 

 
รูปท่ี 4.4    ตําแหนงที่สําคัญของ promoter ของโปรคารีโอต 

        (ที่มา : Davidson และ Sittman, 1993) 
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2.1 ตําแหนงเริ่มตน (initiation site หรือ start point) คือลําดับเบสตําแหนงที่ –35 ที่บริเวณ 
upstream ประกอบดวยเบสประมาณ 9-18 เบส ที่คาดวาเปนตําแหนงเริ่มตนโดยเปนตําแหนงจดจํา
การเขาเกาะของ δ subunit  (รูปท่ี 4.5) จากนั้นชักนําให core enzyme เขามาเกาะรวมเปน complete 
enzyme (holoenzyme หรือ RNA polymerase) ซ่ึงครอบคุมโมเลกุลของดีเอ็นเอบริเวณตําแหนง –
45 ถึง +5 

2.2 Pribnow box คือลําดับเบสตําแหนงที ่ –10 ที่มีลําดับเบสจําเพาะ 6 เบส อยูที่บริเวณ 
upstream ซ่ึงประกอบดวยเบสประมาณ 6 เบส คือ  

5/ T A T A A T  G 3/

3/ A T A T T A C 5/

 -12 -11 -10 -9 -8 -7 -6  

 โดยลําดับเบสที่ตําแหนง -10 ดังกลาวพบวามีลําดับเหมือนกันในสิ่งมีชีวิตหลายๆ ชนิด แต
อาจมี 1 หรือ 2 เบส เทานั้นที่แตกตางกันในสิ่งมีชีวิตที่ตางกัน  ดังนั้นจึงเรียกลําดับเบสนี้วา  
consensus sequence ซ่ึงในโปรคารีโอต เรียกวา prinow box สวนในยูคารีโอต เรียกวา hogness box  

Prinow box ที่ตําแหนง –10 พบวา เบส T ที่ตําแหนงที่ 6 (นับจาก 5/→3/ มีช่ือเรียกวา 
conserved T ซ่ึงหมายความวา ถานําเอาลําดับเบสของโปรโมเตอรจากยีนตางๆ ของส่ิงมีชีวิตตางๆ 
มาเรียงเปรียบเทียบกันจะพบวามีตําแหนง conserved T เหมือนกัน  (รูปท่ี 4.3) 

นอกจากนี้ยังคาดวาตําแหนง prinow box มีบทบาทในการกําหนดทิศทางการลอกรหสัของ 

RNA polymerase ใหดําเนินไปในทิศ 5/→ 3/ โดยบริเวณของ prinow box ของดีเอ็นเอเกลียวคู จะ
ถูกเปดออกเพือ่สรางเปน open promoter complex ซ่ึงภายใน complex นี้จะเกดิ local unwinding 
(melting) ของดีเอ็นเอเกลียวคูเปดออกไดเปนดีเอ็นเอสายเดีย่ว โดยมีตาํแหนงตั้งแต –12 ถึง +2  ซ่ึง 
complex ดังกลาวมีความมั่นคงแข็งแรงมาก และมี A-T rich ทําใหดีเอน็เอเกลียวคูเสียสภาพใหเปน
ดีเอ็นเอสายเดีย่วไดงาย 

2.3 ตําแหนง +1 (mRNA start หรือ transcription start) เปนตําแหนงเริ่มตนกระบวนการ
ลอกรหัส พบวาที่ตําแหนง +1 บนสายดีเอ็นเอแมแบบ (antisense strand หรือ DNA template ที่มี

ทิศทางเปน 3/→5/) เปนเบสตัวแรก (+1) ที่ถูกลอกรหัสออกมาเปนอารเอ็นเอ  โดยทั่วไปเบสตัว

แรกจะเปนเบสที่อยูในกลุมของพิวรีน (purine) คือ A หรือ G บนสาย sense strand DNA; 5/→3/) 
แตสวนใหญแลวมักจะเปน A  ดังนั้นเบสตัวแรกทีจ่ะถูกลอกรหัส คือ thymine (ที่อยูบน antisense 
strand)  
  5/ ……… A ……… 3/ sense strand 
  3/ ……… T ……… 5/ antisense strand 
     รูปท่ี 4.5   ตําแหนงสําคญัของโปรโมเตอรที่เกี่ยวของกับการเขาจบัของ RNA polymerase 
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3. antisense strand หรือ DNA template  
คือ ดีเอ็นเอสายเดีย่ว (ssDNA) หรือสายโพลีนิวคลีโอไทด (polynucleotide) ที่ทําหนาที่

เปนแมแบบสําหรับกระบวนการการลอกรหัส โดยให RNA polymerase เขาเกาะแลวเร่ิมตนการ

ลอกรหัสในทศิทาง 5/→3/  ดังนั้น ssDNA template คือสายดีเอ็นเอที่มีทิศทาง 3/→5/  ซ่ึงสายใด
สายหนึ่งของ DNA อาจเปนทั้ง antisense strand ของยีนหนึ่ง แตเปน sense strand ของอีกยีนหนึ่งก็
ได ทั้งนี้ขึ้นอยูกับตําแหนง promoter gene  ซ่ึงเปนตัวกําหนดทิศทางการลอกรหัส 

สรุปขั้นตอนเริ่มตนในกระบวนการลอกรหัส (Initiation of transcription) 
1. σ  subunit เขาจับกับ promoter ที่ตําแหนง –35 sequence และครอบคุมถึง –10 sequence 
2. จากนั้น core enzyme (β’ + β + 2 α)  เขามารวมกบั δ subunit กลายเปน complete 

enzyme (หรือ holoenzyme หรือ RNA polymerase) ซ่ึงครอบคุมเบสตําแหนง –45 ถึง +15 (รวม
ตําแหนง –35 sequence, –10 sequence และ +1 ของโปรโมเตอร) (รูปท่ี 4.6) 
 3. เกิด open-promoter complex ที่มั่นคงแข็งแรงมาก ซ่ึงทําให เกิด local unwinding ขึ้นที่
ตําแหนง prinow box (A-T rich) ถึงตําแหนง transcription start (+1)  
 4. RNA polymerase เร่ิมกระบวนการลอกรหัส (RNA synthesis) โดย RNA polymerase 
มี ตําแหนงเกาะของนิวคลีโอไทด (nucleotide binding site) อยู 2 ตําแหนง คือ  

1) initiation site  ทําหนาที่เขาเกาะพวิรีนไทรฟอสเฟต (purine triphosphate) ไดแก ATP 
หรือ GTP (โดยทั่วไปเปน ATP) ดังนั้น DNA template ตัวแรกที่ถูกลอกรหัส (สาย antisense 
strand) คือ ไทมีนไทรฟอสเฟต (thymine triphosphate; TTP) โดย RNA polymerase นํา ATP ซ่ึง
เปนเบสคูสมกับ TTP เขามาเกาะกนัดวยพนัธะไฮโดรเจน   

2) elongation site เปนตําแหนงที่ RNA polymerase นํา NTP ตัวใหม (ที่มี complementary 
base กับ DNA template)  เขามาเกาะแลวสรางพันธะไฮโดรเจนขึ้น ขณะเดียวกนัก็เกิดการเชื่อมตอ
ระหวางนิวคลีโอไทดตัวทีห่นึ่งกับตัวที่สองที่อยูติดกนัดวยพนัธะฟอสฟอไดเอสเทอร จากนั้นเบส
ตัวแรกจึงถูกปลอยออกจากสายของ  DNA  template  ทําใหตําแหนง  initiation  site  วางหรือไมมี
นิวคลีโอไทดเกาะอยู  แตที่ตาํแหนง elongation site มีนิวคลีโอไทดเกาะอยู 2 ตัว (dinucleotide)  

5. RNA polymerase จะเคลื่อนตัวไปตามความยาวของสาย DNA ทางดาน downstream  
ทําใหตําแหนง elongation site วาง  เนื่องจาก dinucleotide เล่ือนไปอยูที่ตําแหนง initiation site 
จากนั้น  RNA polymerase  จะนํา NTP ตัวใหมเขามาเชือ่มตอที่ปลาย 3/OH  ของอารเอ็นเอ  ทําให
ไดสายอารเอน็เอที่มีขนาดยาวขึ้น   
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          รูปท่ี 4.6   ขั้นตอนเริ่มตนในกระบวนการลอกรหสั 
            (ที่มา : http://bioweb.wku.edu/courses/biol566/Images/L1Fig1_5.jpg และ  

      : http://163.238.8.180/~davis/Bio_327/lectures/Transcription/Tx1.gif, 2547) 
 

II. ขั้นตอนการขยายยาวของสายอารเอ็นเอ (Elongation of  RNA chain)  
คือกระบวนการสังเคราะหสายอารเอ็นเอโดยใชดีเอ็นเอแมแบบ รวมกับการทํางานของ 

RNA polymerase ซ่ึงมีขั้นตอนดังนี้ 
1. จากการเคลื่อนตัวของ RNA polymerase ดังกลาวทําให elongation site ของ RNA 

polymerase  วาง   จึงมีการนําไรโบนิวคลีโอไทดไทรฟอสเฟตตัวใหมที่มีเบสคูสมกับสายดีเอ็นเอ 
แมแบบเขามาเชื่อตอกับปลาย 3/OH ของสายอารเอ็นเอทีถู่กสังเคราะหขึ้นมา 

2.เกิดการเชื่อมตอระหวางโมเลกุลของไรโบนิวคลีโอไทดเกากับไรโบนิวคลีโอไทดใหม
ดวยพันธะฟอสฟอไดเอสเทอร  ทําใหไดสายอารเอ็นเอยาวขึ้นประมาณ  8-12 ไรโบนิวคลีโอไทด  

3. จากนั้น  sigma factor จึงแยกตวัออกจาก RNA polymerase เหลือเพียง core enzyme ที่
ยังทําหนาที่สังเคราะหอารเอน็เอตอไป ซ่ึงตอนนี้ดีเอน็เอเกลียวคูจะมีจุดเปดออกเปนดีเอ็นเอสาย
เดี่ยวเพยีง 2-3 เบสเทานั้น  

4. เมื่อ core enzyme ทําหนาที่นําไรโบนิวคลีโอไทดมาตัวใหมเขามาเชื่อมตอกับอารเอ็นเอ
เรียบรอยแลว core enzyme ก็จะเคลื่อนที่ผานบริเวณดังกลาว open double helix ก็จะปดเปนดีเอ็นเอ
เกลียวคูเหมือนเดิม พรอมกันนั้นสายอารเอ็นเอที่ถูกสังเคราะหขึ้นก็จะถูกปลอยใหหลุดจาก 
template strand DNA แตยังมีประมาณ  2-3  เบสที่ยังเกาะอยูกับ DNA template ในระหวาง
กระบวนการ  elongation  (รูปท่ี 4.7) 

มีบางรายงานกลาววา open-promoter complex (transcription bubble) ครอบคลุมเบส
จํานวน 17 เบส และภายใน open-promoter complex  ดังกลาวพบสายผสมของอารเอ็นเอกับดเีอน็
เอ (hybrid RNA-DNA)  ยาวประมาณ 17 เบสดวย 

http://bioweb.wku.edu/courses/biol566/Images/L1Fig1_5.jpg
http://163.238.8.180/%7Edavis/Bio_327/lectures/Transcription/Tx1.gif
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 ปฏิกิริยาการขยายยาวของการะบวนการลอกรหัสเกิดในอัตราที่ไมคงที่ เฉลี่ยประมาณ 30-
50 เบสตอวินาที โดยเฉพาะบริเวณตําแหนงส้ินสุดการลอกรหัส (termination) ที่มีลําดับเบสเปน   
G-C rich (ประมาณ 8 เบส) พบวา อัตราการลอกรหัสลดลงอยางมากหรือหยุดลง (pause) โดยมีการ
ทดลองที่ยืนยัน คือจากการศึกษายีนมิวเตชัน (gene mutation) ที่เกิด transition (คือการที่เบสตัว

หนึ่งถูกแทนที่ดวยเบสอีกตัวหนึ่งที่อยูในกลุมเดียวกัน) เชน  G≡C เกิด transition เปล่ียนไปเปน 
A=T ทําใหไมมีกระบวนการสิ้นสุดการลอกรหัสขึ้น (อาจเนื่องจากมีความคงตัวของพันธะ
ไฮโดรเจนต่ําลง) 

 
รูปท่ี 4.7   การเชื่อมตอระหวางไรโบนิวคลีโอไทดไทรฟอสเฟต 2 โมเลกุลที่อยูติดกนั 
                   ของสายอารเอ็นเอ  ดวยพันธะฟอสฟอไดเอสเทอร 
  (ที่มา : http://www.csu.edu.au/faculty/health/biomed/subjects/molbol/images/7_9.jpg, 2547) 

 
III. กระบวนการสิ้นสุดการลอกรหัส (Termination of transcription) 
กระบวนการสิ้นสุดการลอกรหัสจะเกิดบริเวณตําแหนงที่อยูถัดจากยีนโครงสราง ซ่ึงมี

ลําดับเบสจําเพาะที่ทําหนาที่เปนสัญญาณแสดงถึงการสิ้นสุดการสังเคราะหอารเอ็นเอ และมีการ
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ปลดปลอยโมเลกุลของ RNA polymerase ออกจากสายดีเอ็นเอแมแบบ กระบวนการสิ้นสุดการ
ลอกรหัสในโปรคารีโอตมี 2 แบบ คือ 

1. การควบคุมแบบ Termination base sequence หรือ Rho independent termination 
 การสิ้นสุดการสังเคราะหอารเอ็นเอโดยอาศัยลําดับเบสจาํเพาะที่อยูบนดีเอ็นเอแมแบบที่

เรียกวา termination base sequence มีประมาณ 16-20 เบส ซ่ึงมีทําหนาที่เปนสัญญาณ (signal) 
เตือนให RNA polymerase หลุดออกจากสายดีเอ็นเอแมแบบ termination base sequence มีสวนที่
สําคัญอยู 3 ตําแหนง (รูปท่ี 4.8)  คือ  

1) Inverted repeat base sequence หรือ palindrome sequence หรือ dyad sequence   
เปนตําแหนงลําดับเบสจําเพาะที่อยูบนดีเอ็นเอแมแบบที่เรียกวา termination base sequence 

เมื่อ RNA polymerase ลอกรหัสผานจุดนี้จะเกิดการจับคูกันของเบสที่อยูภายในอารเอ็นเอเดยีวกนัที่
บริเวณปลาย 3/OH (intrastrand base pairing)  เกิดเปนโครงสรางคลายปนปกผม (hairpin loop หรือ 
stem and loop configulation)   

2) มีลําดับเบสที่เปน G-C rich บริเวณสวนของปลาย loop หรืออาจอยูภายใน stem  
G-C rich ทําให stem and loop ของอารเอ็นเอมั่นคงแข็งแรง  ดังนั้นเมื่อ RNA polymerase 

เคล่ือนที่ผาน stem and loop ของอารเอ็นเอ ขณะเดียว RNA polymerase ที่บนบริเวณตําแหนง 
terminator ของสายดีเอ็นเอก็มีการเคลื่อนตัวชาลงหรือหยุดเคลื่อนตัวช่ัวคราว เนื่องจากตองใช

พลังงานมากในการทําลายพันธะไฮโดรเจนของ G≡C  ซ่ึงเหตุการณดังกลาวอาจทําหนาที่เปน
สัญญาณ (signal) เตือนให RNA polymerase หลุดออกจากสายดีเอ็นเอแมแบบ (เปรียบเสมือนวา 
stem and loop ที่เกิดขึ้นบนสายอารเอ็นเอนั้นไปกระตุกหรือกระชากให RNA polymerase หลุด
ออกจากสายดีเอ็นเอแมแบบ)  

3) Oligouracil (poly U) ท่ีปลาย 3/ของสายอารเอ็นเอ 
 บริเวณปลาย 3/OH terminus ของอารเอ็นเอมี oligouracil (poly U) ประมาณ 5-10 เบส 

(บางครั้งอาจไมมีสวนนี้ก็ได)  
2. การควบคุมแบบ Terminal protein (rho-protein; ρ) 
การสิ้นสุดการสังเคราะหอารเอ็นเอ โดยอาศัย terminal protein (rho-protein; ρ) เมื่อ RNA 

polymerase ลอกรหัสมาถึงบริเวณ DNA specific base sequence จะมี ρ ซ่ึงเปน oligomeric protein 
ขนาดประมาณ 276,000 ดาลตัน เขามาจับกับเสนอารเอ็นเออยางแข็งแรงโดยอาศัยพลังงานจากการ
ทํางานของ ATPase  สําหรับกิจกรรมของ  ρ  ยังเขาใจนอยมาก แตคาดวาเกี่ยวของกับกลไกหลาย
อยาง เชน   

1) เพื่อให RNA polymerase หยุดการทํางาน หรือหลุดออกจากดีเอ็นเอแมแบบ ซ่ึง
กิจกรรมของ ρ อาจถูกยับยั้งโดยตัวยับยั้ง (inhibitor) ที่เรียกวา antiterminator  
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2) ρ เขาเกาะกับสายอารเอ็นเอที่ปลาย  5/PO4  แลวเคลื่อนตัวไปตามความยาวของ          
สายอารเอ็นเอที่กําลังยาวขึ้นเรื่อยๆ (growthing strand) และขณะที่ RNA polymerase หยุดหรือ
ชะลอการเคลื่อนที่เนื่องจากสายอารเอ็นเอเกิด stem and loop สงผลทําให ρ เขาเกาะหรือชนกับ 
RNA polymerase จากนั้น core enzyme หลุดจากสายดีเอ็นเอแมแบบ (รูปท่ี 4.8) 

สรุป Rho-protein (ρ) มี 2 ตําแหนง คือ ตําแหนงแรกเขาเกาะกับ ATP แลวเกดิปฏิกิริยา
ไฮโดรไลซีสไดพลังงานออกมา สวนตําแหนงที่สองเขาเกาะกับสายอารเอ็นเอ เพื่อกระตุกใหสาย
อารเอ็นเอแยกตัวจาก RNA-DNA hybrid ทําใหอารเอ็นเอหลุดเปนอิสระจากดเีอ็นเอ  

 

รูปท่ี 4.8    การสิ้นสุดการลอกรหัสของการทํางานของ Rho-protein (ρ)  และ ลําดับเบสบนสายดี 
                     เอ็นเอแมแบบ และลําดับเบสบนสายอารเอ็นเอ        (ที่มา : Benjamin, 2000) 

 
 

 

 

 



พันธุศาสตรโมเลกุลเบื้องตน (258444)  ปการศึกษา 2/2547 

กวี  สุจิปุลิ 
11 

 
 

 

กระบวนการลอกรหัสในยูคารีโอต (Transcription in eukaryote) 
 กระบวนการลอกรหัสในยูคารีโอตคลายคลึงกับในโปรคารีโอต แตมีความแตกตางกันบาง 
คือในขั้นตอนเริ่มตนการลอกรหัสของยูคารีโอตมีความซับซอนกวาโปรคารีโอต และในขั้นตอน
การสิ้นสุดกระบวนการลอกรหัสของยูคารีโอตไมเกี่ยวของกับโครงสราง stem and loop โดยมี    
รายละเอียดในแตละขั้นตอนดังนี้ 
  I. การเร่ิมตนกระบวนการลอกรหัส 
  การเริ่มตนกระบวนการลอกรหัสในยูคารีโอต พบวา โปรโมเตอรมีความหลากหลาย และ 
RNA  polymerase  มีความซับซอนมากกวาในโปรคารโีอต    ทั้งนีข้ึ้นอยูกับกลุมของยีนที่พบใน     
ยูคารีโอต  ซ่ึงแบงออกเปน 3 กลุม คือ ยีนกลุมที่ 1 (class I) คือยีนที่เกีย่วของกับ large rRNA ไดแก 
18S rRNA, 28S rRNA  และ 5.8 S rRNA ในนวิคลีโอลัส  ยีนกลุมที่ 2 (class II) คือ ยีนทั้งหมดที่
เก็บรหัส (coding sequence) ไวสําหรับการสังเคราะหโปรตีน และ small nuclear RNA (snRNA) 
บางชนิด คือ อารเอ็นเอที่มีความยาวประมาณ 100-200 ไรโบนิวคลีโอไทด ซ่ึงทําหนาที่ในการสราง
ไรโบนิวคลีโอโปรตีนขนาดเล็ก (snRNPs หรือ small nuclear ribonucleoproteins)  และ ยีนกลุมที ่
3 (class III) เปนกลุมยีนขนาดเล็กที่มียนีสวนใหญเรียงอยูเปนกลุม (cluster) และมีหลายชุด (copy) 
เชน snRNA บางชนิด tRNA และ 5S rRNA เชน ในรังไขของกบ พบวามี 5S gene มากกวา 20,000 
ชุด  ดังนั้นชนิดของโปรโมเตอรและชนดิของ RNA polymerase จึงตองมีความจาํเพาะกับยีนใน
กลุมตางๆ  ดังรายละเอียดตอไปนี ้
 
 RNA polymerase ในยูคารีโอต มี 3 ชนดิ คือ 

1. RNA polymerase I ทําหนาที่เกีย่วของกับกระบวนการลอกรหัสของยีนกลุมที่ 1 (class 
I)  ซ่ึงเปนยนีที่มีการสังเคราะหขึ้นเปนจํานวนมากในเซลลของยูคารีโอต ไดแก ยีนที่เกี่ยวของกับ 
large rRNA ไดแก 18S rRNA, 28S rRNA และ 5.8 S rRNAในนิวคลีโอลัส โดย RNA polymerase 
I มีคุณสมบัติ (ภาพที่ 12.9) ดงันี้ 

1) จดจําตําแหนงโปรโมเตอร คลาย RNA polymerase II แตไมมีสวนของ TATA,  GC 
หรือ  CCAAT box 

2)  มี 5/ flanking regions หรือ enhancher ที่บริเวณ upstream ของโปรโมเตอร 
3) มี G-C rich ที่ตําแหนงของโปรโมเตอร โดยมี 2 สวนที่สําคัญ คือ (1) core sequences ที่

ตําแหนง –45 ถึง +20 ใกลจดุกับเริ่มตนการลอกรหัส และ  (2) upstream control element (UCE) ที่
ตําแหนง –156 ถึง –107  
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4) การทํางานของ RNA polymerase I ตองการ transcription factors (TFs) หรือ class I 
factors  โดยม ี 2 ปจจัย คือ (1) SL1 มีหนาที่จดจําตําแหนง TATA box binding protein ; TBP ซ่ึง

ประกอบดวย 3 TAFs (หนาที่คลายกับ TFIID ของ RNA polymerase II)  และ (2) upstream 
binding factor (UBF)  ทําหนาที่เขาเกาะกบั UCE 

 
ภาพที่ 12.9   แสดงตําแหนงโปรโมเตอรของ rRNA ของมนุษย ที่มีความสําคัญตอการลอกรหัส 

        โดย RNA polymerase I       

(ที่มา : ://images.google.co.th/images?q=transcription+&hl=th&lr=&ie=UTF-8&start=320&sa=N, 2547) 

 
2. RNA polymerase II ทําหนาที่เกีย่วของกับกระบวนการลอกรหัสของยีนกลุมที่ 2 (class 

II) คือ ยีนทั้งหมดที่เก็บรหสั (coding sequence) ไวสําหรับโปรตีน และ small nuclear RNA 
(snRNA) บางชนิด คือ อารเอ็นเอที่มีความยาวประมาณ 100-200 ไรโบนิวคลีโอไทด ซ่ึงทําหนาที่
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ในการสรางไรโบนิวคลีโอโปรตีนขนาดเลก็ (snRNPs หรือ small nuclear ribonucleoproteins โดย 
RNA polymerase II มีคุณสมบัติ (ภาพท่ี 12.10)  ดังนี ้

 1) เกี่ยวของกบักระบวนการลอกรหัสของยีนหลายยีน เชน  mRNA และ snRNA บางชนิด 
 2) ตําแหนงจดจําของโปรโมเตอรของยีนตางๆ ไดแก  

2.1) TATA box ที่ตําแหนง –30 เปน  A-T rich ที่มี consensus sequence คือ 5/TATAAA3/ 
(A’s ตําแหนงหลังอาจมี 5-7 ตัว) นอกจากนี้พบวาในบางยีนอาจมี C’s หรือ G’s แทนตําแหนง 
TATA box ได เชน rabbit β -globin gene เปน CATA box 

2.2) CCAAT box (cat box) ที่ตําแหนง –75 มี consensus sequence คือ 5/GGCCAATCT3/

2.3) โปรโมเตอรของสิ่งมีชีวิตบางชนิด เชน  SV40  พบวาบริเวณ upstream element ใน
สวนของ CCAAT box อาจถูกแทนทีด่วย GC คือมีประมาณ 21 เบส ซ่ึงเรียงซ้ําๆ กัน 3 คร้ัง 
ระหวางตําแหนง –40 ถึง –103 upstream ที่อยูสวนหนาของ TATA box (ภาพที่  4.12) 

2.4) หลายยีนในยูคารีโอต พบวามี flanking regions หรือ enhancher อยูบริเวณ upstream 
หรืออยูภายในยีน ซ่ึงมีความสําคัญตอกระบวนการลอกรหัส 

2.5) การทํางานของ RNA polymerase II ตองการ transcription factors (TFs) หรือ class II 
factors  คือมีอยางนอย 6 TFs ไดแก TFIIA, B, C, D, E, F, and H  โดย  TFIID มีหลาย subunit ที่
เรียกวา TBP-association factors (TAFs; prounced “taffs”)  preinitation complex = 6 factors + 
RNA polymerase II 
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ภาพที่  4.10    โปรโมเตอรของยีนในยูคารโีอต ที่เกี่ยวของกับการทํางานของ RNA polymerase II 
           (ที่มา : Russell, 1996) 
  3. RNA polymerase III  

ทําหนาที่เกีย่วของกับกระบวนการลอกรหสัของยีนกลุมที่ 3 (class III) เปนกลุมยีนขนาด
เล็กที่มียีนสวนใหญเรียงอยูเปนกลุม (cluster) และมีหลายชุด (copy) เชน snRNA บางชนิด tRNA 
และ 5S rRNA ซ่ึงในรังไขของกบ พบวามี 5S gene มากกวา 20,000 ชุด โดย RNA polymerase III 
มีคุณสมบัติ  ดงันี้ 

1) ทําหนาที่ลอกรหัสยีนที่มขีนาดลําดับเบสสั้นๆ เชน 5S rRNA และ t RNA  
2) ตําแหนงโปรโมเตอรที่อยูภายในยนีโครงสรางประกอบดวยสวนที่สําคัญคือ  
(1) internal control regions (ICRs) ซ่ึงอยูภายในยนี เชน 5S rRNA gene มี  ICRs 3 สวน 

(ไดแก box A เละ B เปน major elements และมี short sequence ตรงกลางที่เรียกวา intermediate 
element) อยูระหวางตําแหนงที่ +50 และ +85 ของ transcription region    สวน  t RNA gene มี  
ICRs 2 สวน  (รูปท่ี 4.11) 

(2) บางครั้งพบวามีสวนของ 5/ flanking region ที่มี TATA box  (แตไมมี ICR)  เชน 7 SL 
RNA gene  

3)  การทํางานของ RNA polymerase III ตองการ transcription factors (TFs) หรือ class III 
factors  โดยมี 2 factors คือ (1) TFIIIA สําหรับ 5S rRNA gene และ (2) TFIIIC สําหรับ tRNA 
gene  โดยการทํางานของ RNA polymerase III  ตองอาศัย TFIIIB ซ่ึงทําหนาที่เปน initiation factor 
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รูปท่ี 4.11   ตัวอยางโปรโมเตอรที่เกี่ยวของกับการทํางานของ RNA polymerase III 

 
 
 

ตัวอยางขั้นตอนการเริ่มตนกระบวนการลอกรหัสของยีนในกลุมท่ี 2  ของยูคารีโอต 
ขั้นตอนการเริม่ตนกระบวนการลอกรหัสของยีนในกลุมที่ 2 โดยอาศัยการทํางานของ RNA 

polymerase II และ Transcription factor  ตางๆ ของยีนกลุมที่ 2 (TFII)  มีขั้นตอน (รูปท่ี 4.12)    
ดังนี ้
   1. TFIID (หรือ TATA factor) เขาเกาะกบัโปรโมเตอรที่ตําแหนง TATA box กลายเปน  
initial committed complex เปนการทํางานอยางอิสระไมขึ้นกับการทํางานของ RNA polymerase II  

TFIID =  the TATA box-binding protein (TBP) + TBP-associated  factors (TAFs) 
2. TFIIA เขาเกาะกับ initial committed complex  เพื่อให TFIID มีความเสถียรภาพสูงขึ้น 
3. TFIIB และ TFIIH เขาเกาะกับตําแหนง binding site ของ initial committed complex 

เพื่อใหมีความมั่นคงยิ่งขึ้น โดย TFIIB กระตุนให TFIIE และ TFIIF รวมกับ RNA polymerase II 
(ซ่ึงบริเวณตรงปลาย carboxyterminal domail (CTD) ของ RNA polymerase II ที่เกาะอยูกบั 
TFIID) แลวเขาจับกับ initial committed complex เกิดเปน minimal transcription initiation 
complex   

 3. จากนั้น TFIIH เขาเกาะ กลายเปนโครงสราง transcription initiation complex ซ่ึงพรอม
ที่จะเริ่มตนกระบวนการลอกรหัส โดย TFIIH ทําหนาที่ปลอดปลอย TFIID ใหหลุดจาก RNA 
polymerase II ขณะเดียวกนั TFIIH ก็ทําหนาที่ชวยให ปลาย carboxyterminal domail (CTD) ของ 
RNA polymerase II เกิดกระบวนการ phosphorylation เพื่อที่ RNA polymerase II จะไดทําหนาที่
เร่ิมตนกระบวนการลอกรหสั 
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    รูปท่ี 4.12     ขั้นตอนการเริ่มตนกระบวนการลอกรหสัที่เกี่ยวของกบั  transcription factor  



พันธุศาสตรโมเลกุลเบื้องตน (258444)  ปการศึกษา 2/2547 

กวี  สุจิปุลิ 
17 

 

             และ  promoter ของ RNA polymerase II 
  (ที่มา : http://images.google.co.th/images?q=eukaryotic+transcription&hl=th&lr=&ie=UTF-8&start=40&sa=N, 2547) 

 
 
II. ขั้นตอนการขยายยาวออกของสายอารเอ็นเอ (Elongation of RNA chain) 
กระบวนการสงัเคราะหอารเอ็นเอในขั้นตอนการขยายยาวของสายอารเอ็นเอมีเหตกุารณที่

เกิดขึ้นคลายคลึงกับในโปรคารีโอต คือ  
1. RNA polymerase II เร่ิมกระบวนการลอกรหัสที่ตําแหนง +1 แลวเคลื่อนที่ไปทาง 

downstream ของยีนขณะเดยีวกันก็ปลดปลอย  transcription factor ออกจาก complete transcription 
initiation complex เหลือเพยีง TFIID ที่ยังคงจับอยูกับ TATA box  เพื่อเตรียมพรอมสําหรับ RNA 
polymerase II โมเลกุลอ่ืนๆ ที่จะเขามา transcription ตอในกรณีที่เซลลตองการ RNA product มาก 

2. Elongation ขณะเดยีวกนั TFIIS เขารวมกับ RNA polymerase II เพื่อชวยในการ 
elongation ตอไป โดย RNA polymerase II จะนํานิวคลีโอไทดตัวใหมเขามาตอที่ปลาย 3/OH ของ
สายอารเอ็นเอ  

3. RNA polymerase II จะเคลื่อนตัวไปทางดาน dowstream ตามความยาวของสายดีเอ็นเอ
แมแบบ  เพื่อทําการสังเคราะหใหไดสายอารเอ็นเอที่ยาวขึ้น 

 
III. ขั้นตอนการสิ้นสุดการลอกรหัส (Termination of transcription) 
ปจจุบันยังเขาใจและมกีารศกึษานอยมาก คือ มีการศึกษาเพียงเฉพาะบางยีนเทานัน้ ซ่ึงอาจ

พอสรุปกระบวนการสิ้นการลอกรหัส  ไดดังนี ้
1. กระบวนการสิ้นการลอกรหัสของ RNA polymerase I  

 1.1 มีลําดับเบสหลายรอยเบสที่อยูเหนือจุดสิ้นสุดของลําดับเบสในยีน 28S rRNA 
 1.2 พบชองวาง (spacer หรือ intron) บริเวณสวนปลายของยีน  

2. กระบวนการสิ้นการลอกรหัสของ RNA polymerase II  
 2.1 ยังไมทราบแนชัด เนื่องจากปลาย 3/OH ของอารเอ็นเอถูกขจัดออกไปอยางรวดเรว็ 

2.2 บริเวณสวนปลาย (tailing region) ของยีนมีลําดบัเบสจํานวนมากประมาณ 1,000-
2,000 เบส  ซ่ึงอาจหมายถึงวาจริงๆ แลวไมมีจุดสิ้นสุดการกระบวนการลอกรหัส 

2.3 อาจเกิด complex โดยมี termination factor เขามาเกี่ยวของทําให RNA polymerase II  
หลุด จาก DNA 

3. กระบวนการสิ้นการลอกรหัสของ RNA polymerase III  



พันธุศาสตรโมเลกุลเบื้องตน (258444)  ปการศึกษา 2/2547 

กวี  สุจิปุลิ 
18 

 

มีสวนที่เปนสัญญาณ (signal) ใหส้ินสุดการสังเคราะหสายอารเอ็นเอ คือสวนปลายสุดของ
ของสายดีเอ็นเอที่ไมไดใชเปนดีเอ็นเอแมแบบ (sensestrand strand)  มีเบสไทมีน (T) 3 หรือ
มากกวา 3 เบส และบริเวณปลาย 3/OH  มีลําดับเบสที่เปน G-C rich  
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