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บทที่ 4 
กระบวนการลอกรหัส  

(Transcription) 
 

คํานํา 
 กระบวนการลอกรหัส (transcription) คือกระบวนการสังเคราะหอารเอ็นเอ (RNA 
synthesis)  หรือเปนการแสดงออกของยีน  (คือสวนหนึง่ของดีเอ็นเอที่ทําหนาเก็บรหัสของโปรตีน 
1 ชนิด) ที่มีการสงขอมูลพันธุกรรมจากดีเอ็นเอไปสูอารเอ็นเอ  ซ่ึงเกิดในนวิเคลียสของสิ่งมีชีวิตใน   
ยูคารีโอต โดยอาศัยการทํางานของ DNA depended (directed) RNA polymerase หรือเรียกวา RNA 
polymerase ที่ใชสายใดสายหนึ่งของดีเอน็เปนแมแบบ (DNA template หรือ antisense strand)   
เพื่อเปนแมแบบในการลอกรหัสหรือสังเคราะหอารเอ็นเอ  ซ่ึง antisense strand ของแตละยนีไม
จําเปนตองอยูบนดีเอ็นเอสายเดยีวกัน กลาวคือสายใดสายหนึ่งของดเีอ็นเออาจเปนทั้ง antisense 
strand ของยีนหนึ่ง แตเปน sense strand ของอีกยีนหนึ่งก็ได   

ในกระบวนการลอกรหัสของยีนบนสายดีเอ็นเอ  พบวายีนตองมีองคประกอบที่สําคัญ 3 
ตําแหนง คือ (1) ตําแหนงของโปรโมเตอร (promoter)  (2) ตําแหนงของดีเอ็นเอที่กําหนดรหัส   
พันธุกรรมในการสังเคราะหอารเอ็นเอ (RNA coding sequence) และ (3) ตําแหนงของจุดสิ้นสุด
การลอกรหัส (termination)  นอกจาก 3 ตําแหนงดังกลาวแลวยังมีลําดับเบสที่อยูบริเวณดานหนา
ของตําแหนงเบสที่ตัวแรกทีใ่ชในการสังเคราะหของอารเอ็นเอ (transcription initiation site หรือ
ตําแหนง +1)  ที่เรียกวา upstream of gene หรือ upstream region และลําดับเบสที่อยูบริเวณ
ดานหลังของตาํแหนงเบสที่ตัวแรก (+1)  เรียกวา downstream of gene หรือ downstream region 
(รูปท่ี 4.1)  

        รูปท่ี 4.1   ตําแหนงตางๆ ของยีนที่เกีย่วของกับกระบวนการลอกรหัสของยีนโครงสราง 
(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  
สามารถแบงไดเปน 3 ขั้นตอน คือ (1) กระบวนการเริม่ตน (initiation)  (2) กระบวนการ

ขยายออก (elongation)  และ (3) กระบวนการสิ้นสดุ (termination) ซ่ึงในแตละขั้นตอนของ
กระบวนการลอกรหัสในโปรคารีโอต (prokaryote) และยูคารีโอต (eukaryote)  นัน้อาจมีความ
แตกตางกนับางในรายละเอียด ดังนี ้

 

กระบวนการลอกรหัสในโปรคารีโอต  (Transcription in prokaryote) 
 กระบวนการลอกรหัสในโปรคารีโอตมีขั้นตอนที่สําคัญ 3 ขั้นตอน ดังนี้ 

I. กระบวนการเริ่มตน (Initiation)    
กระบวนการเริ่มตนการลอกรหัสหรือการสังเคราะหอารเอ็นเอ จะเกิดที่บริเวณตําแหนง

โปรโมเตอรของสายดีเอ็นเอแมแบบ ซ่ึงมีลําดับเบสที่จําเพาะที่ตําแหนงที่เปนตําแหนงจดจําการเขา
เกาะของ RNA polymerase เพื่อทําใหเกิดกระบวนการเริ่มตนการสังเคราะหอารเอ็นเอ โดยมีปจจัย
ที่จําเปนในกระบวนการลอกรหัส คือ (1) RNA polymerase  (2) promoter  และ (3) antisense 
strand หรือ DNA template  ดังมีรายละเอียด ดังนี้ 

1. RNA polymerase  
เปนโปรตีนทีม่ีขนาดโมเลกลุประมาณ 480 กิโลดาลตัน และมีจํานวนประมาณ 3,000-

6,000 โมเลกุลตอเซลล  ซ่ึง RNA polymerase มีคุณสมบัติเปน holoenzyme หรือ complete enzyme 
คือ เปนเอนไซมที่ประกอบดวยหลายๆ ซับยูนิต แตบางครั้งถึงจะมีไมครบทุกซับยูนิตก็สามารถ
ทํางานไดถามซัีบยูนิตที่สําคัญรวมกับเปน core enzyme เชน RNA polymerase ทําหนาที่ในการ
สังเคราะหอารเอ็นเอในบางยนีมี 5 ซับยูนติ หรืออาจมมีากกวา 5 ซับยูนิตในบางยนี (รูปท่ี 4.2)  
ดังนี้  

1)  β/ และ  β  เปนซับยูนิตที่มีขนาดใหญ (large  subunit) มีน้ําหนักโมเลกุลประมาณ 156 
และ 151 กิโลดาลตัน ตามลําดับ โดย β subunit  มีบทบาทในกระบวนการ elongation โดยมีการ
สรางพันธะฟอสฟอไดเอสเทอรระหวางนิวคลีโอไทด 2 ตัวที่อยูติดกัน (internucleotide linkage)  
ในสายอารเอ็นเอที่ถูกสังเคราะหขึ้นมา โดยมี β/ และ β ซับยูนิต อยางละ 1 โมเลกุลเขารวมเปน      
องคประกอบของ RNA polymerase 

2) α เปนซับยูนิตขนาดเล็ก (small subunit) มีโมเลกุลขนาดประมาณ 37 กิโลดาลตัน มี
จํานวน 2 โมเลกุล เขารวมเปนองคประกอบของ RNA polymerase 

3)  δ  เปนซับยูนิตมีโมเลกุลหลายขนาด คอื 28,  32,  38,  54 และ  70  กิโลดาลตัน    ซ่ึงมี
คุณสมบัติ ดังนี้  (ตารางที่ 4.1) 
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ตารางที่ 4.1 Sigma factors ชนิดตางๆ 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  ประกอบดวยโมเลกุลของ  δ + β/ + β + 2 α subunit รวมเปน 5 ซับยูนิต

เขามาสรางเปน complex ที่เรียกวา core enzyme แตเมือ่มี δ subunit เขามารวมดวยจะกลายเปน 
holoenzyme หรือ RNA polymerase  (รูปท่ี 4.2) 

  
        รูปท่ี 4.2   โครงสรางของเอนไซม RNA polymerase 

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

2. Promoter  
เปนตําแนงที่ประกอบดวยลําดับเบสจําเพาะและอนุรักษ (conserved sequence) ตั้งแต 20-

200 เบส ที่ตําแหนง upstream บนสายดีเอน็เอแมแบบ โดย promoter จะสงเสริมใหมีการเริ่มตนการ
สังเคราะหอารเอ็นเอ  promoter sequence ของโปรคารีโอตของแตละยีนโครงสรางจะมีลําดับที่

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


พันธุศาสตรโมเลกุลเบื้องตน (258444)  ปการศึกษา 2/2547 

กวี  สุจิปุลิ 
4 

 

คลายกัน (รูปท่ี 4.3) ซ่ึงลําดับเบสภายใน promoter sequence ประกอบดวยตําแหนงที่สําคัญ   คอื 
(1) ตําแหนง –35 sequence  (2) ตําแหนง –10 sequence และ (3) ตําแหนง +1  (รูปท่ี 4.4) 

 

        รูปท่ี 4.3   ลําดับเบสที่มีความจําเพาะของตําแหนงโปรโมเตอร ในยนีตางๆ ของ E. coli 
              (ที่มา : Benjamin, 2000) 

 
รูปท่ี 4.4    ตําแหนงที่สําคัญของ promoter ของโปรคารีโอต 

        (ที่มา : Davidson และ Sittman, 1993) 
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2.1 ตําแหนงเริ่มตน (initiation site หรือ start point) คือลําดับเบสตําแหนงที่ –35 ที่บริเวณ 
upstream ประกอบดวยเบสประมาณ 9-18 เบส ที่คาดวาเปนตําแหนงเริ่มตนโดยเปนตําแหนงจดจํา
การเขาเกาะของ δ subunit  (รูปท่ี 4.5) จากนั้นชักนําให core enzyme เขามาเกาะรวมเปน complete 
enzyme (holoenzyme หรือ RNA polymerase) ซ่ึงครอบคุมโมเลกุลของดีเอ็นเอบริเวณตําแหนง –
45 ถึง +5 

2.2 Pribnow box คือลําดับเบสตําแหนงที ่ –10 ที่มีลําดับเบสจําเพาะ 6 เบส อยูที่บริเวณ 
upstream ซ่ึงประกอบดวยเบสประมาณ 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  

 โดยลําดับเบสที่ตําแหนง -10 ดังกลาวพบวามีลําดับเหมือนกันในสิ่งมีชีวิตหลายๆ ชนิด แต
อาจมี 1 หรือ 2 เบส เทานั้นที่แตกตางกันในสิ่งมีชีวิตที่ตางกัน  ดังนั้นจึงเรียกลําดับเบสนี้วา  
consensus sequence ซ่ึงในโปรคารีโอต เรียกวา prinow box สวนในยูคารีโอต เรียกวา hogness box  

Prinow box ที่ตําแหนง –10 พบวา เบส T ที่ตําแหนงที่ 6 (นับจาก 5/→3/ มีช่ือเรียกวา 
conserved T ซ่ึงหมายความวา ถานําเอาลําดับเบสของโปรโมเตอรจากยีนตางๆ ของส่ิงมีชีวิตตางๆ 
มาเรียงเปรียบเทียบกันจะพบวามีตําแหนง conserved T เหมือนกัน  (รูปท่ี 4.3) 

นอกจากนี้ยังคาดวาตําแหนง prinow box มีบทบาทในการกําหนดทิศทางการลอกรหสัของ 

RNA polymerase ใหดําเนินไปในทิศ 5/→ 3/ โดยบริเวณของ prinow box ของดีเอ็นเอเกลียวคู จะ
ถูกเปดออกเพือ่สรางเปน open promoter complex ซ่ึงภายใน complex นี้จะเกดิ local unwinding 
(melting) ของดีเอ็นเอเกลียวคูเปดออกไดเปนดีเอ็นเอสายเดีย่ว โดยมีตาํแหนงตั้งแต –12 ถึง +2  ซ่ึง 
complex ดังกลาวมีความมั่นคงแข็งแรงมาก และมี A-T rich ทําใหดีเอน็เอเกลียวคูเสียสภาพใหเปน
ดีเอ็นเอสายเดีย่วไดงาย 

2.3 ตําแหนง +1 (mRNA start หรือ transcription start) เปนตําแหนงเริ่มตนกระบวนการ
ลอกรหัส พบวาที่ตําแหนง +1 บนสายดีเอ็นเอแมแบบ (antisense strand หรือ DNA template ที่มี

ทิศทางเปน 3/→5/) เปนเบสตัวแรก (+1) ที่ถูกลอกรหัสออกมาเปนอารเอ็นเอ  โดยทั่วไปเบสตัว

แรกจะเปนเบสที่อยูในกลุมของพิวรีน (purine) คือ A หรือ G บนสาย sense strand DNA; 5/→3/) 
แตสวนใหญแลวมักจะเปน A  ดังนั้นเบสตัวแรกทีจ่ะถูกลอกรหัส คือ thymine (ที่อยูบน antisense 
strand)  
  5/ ……… A ……… 3/ sense strand 
  3/ ……… T ……… 5/ antisense strand 
     รูปท่ี 4.5   ตําแหนงสําคญัของโปรโมเตอรที่เกี่ยวของกับการเขาจบัของ RNA polymerase 
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3. antisense strand หรือ DNA template  
คือ ดีเอ็นเอสายเดีย่ว (ssDNA) หรือสายโพลีนิวคลีโอไทด (polynucleotide) ที่ทําหนาที่

เปนแมแบบสําหรับกระบวนการการลอกรหัส โดยให RNA polymerase เขาเกาะแลวเร่ิมตนการ

ลอกรหัสในทศิทาง 5/→3/  ดังนั้น ssDNA template คือสายดีเอ็นเอที่มีทิศทาง 3/→5/  ซ่ึงสายใด
สายหนึ่งของ DNA อาจเปนทั้ง antisense strand ของยีนหนึ่ง แตเปน sense strand ของอีกยีนหนึ่งก็
ได ทั้งนี้ขึ้นอยูกับตําแหนง promoter gene  ซ่ึงเปนตัวกําหนดทิศทางการลอกรหัส 

สรุปขั้นตอนเริ่มตนในกระบวนการลอกรหัส (Initiation of transcription) 
1. σ  subunit เขาจับกับ promoter ที่ตําแหนง –35 sequence และครอบคุมถึง –10 sequence 
2. จากนั้น core enzyme (β’ + β + 2 α)  เขามารวมกบั δ subunit กลายเปน complete 

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

1) initiation site  ทําหนาที่เขาเกาะพวิรีนไทรฟอสเฟต (purine triphosphate) ไดแก ATP 
หรือ GTP (โดยทั่วไปเปน ATP) ดังนั้น DNA template ตัวแรกที่ถูกลอกรหัส (สาย antisense 
strand) คือ ไทมีนไทรฟอสเฟต (thymine triphosphate; TTP) โดย RNA polymerase นํา ATP ซ่ึง
เปนเบสคูสมกับ TTP เขามาเกาะกนัดวยพนัธะไฮโดรเจน   

2) elongation site เปนตําแหนงที่ RNA polymerase นํา NTP ตัวใหม (ที่มี complementary 
base กับ DNA template)  เขามาเกาะแลวสรางพันธะไฮโดรเจนขึ้น ขณะเดียวกนัก็เกิดการเชื่อมตอ
ระหวางนิวคลีโอไทดตัวทีห่นึ่งกับตัวที่สองที่อยูติดกนัดวยพนัธะฟอสฟอไดเอสเทอร จากนั้นเบส
ตัวแรกจึงถูกปลอยออกจากสายของ  DNA  template  ทําใหตําแหนง  initiation  site  วางหรือไมมี
นิวคลีโอไทดเกาะอยู  แตที่ตาํแหนง elongation site มีนิวคลีโอไทดเกาะอยู 2 ตัว (dinucleotide)  

5. RNA polymerase จะเคลื่อนตัวไปตามความยาวของสาย DNA ทางดาน downstream  
ทําใหตําแหนง elongation site วาง  เนื่องจาก dinucleotide เล่ือนไปอยูที่ตําแหนง initiation site 
จากนั้น  RNA polymerase  จะนํา NTP ตัวใหมเขามาเชือ่มตอที่ปลาย 3/OH  ของอารเอ็นเอ  ทําให
ไดสายอารเอน็เอที่มีขนาดยาวขึ้น   
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          รูปท่ี 4.6   ขั้นตอนเริ่มตนในกระบวนการลอกรหสั 
            (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. ขั้นตอนการขยายยาวของสายอารเอ็นเอ (Elongation of  RNA chain)  
คือกระบวนการสังเคราะหสายอารเอ็นเอโดยใชดีเอ็นเอแมแบบ รวมกับการทํางานของ 

RNA polymerase ซ่ึงมีขั้นตอนดังนี้ 
1. จากการเคลื่อนตัวของ RNA polymerase ดังกลาวทําให elongation site ของ RNA 

polymerase  วาง   จึงมีการนําไรโบนิวคลีโอไทดไทรฟอสเฟตตัวใหมที่มีเบสคูสมกับสายดีเอ็นเอ 
แมแบบเขามาเชื่อตอกับปลาย 3/OH ของสายอารเอ็นเอทีถู่กสังเคราะหขึ้นมา 

2.เกิดการเชื่อมตอระหวางโมเลกุลของไรโบนิวคลีโอไทดเกากับไรโบนิวคลีโอไทดใหม
ดวยพันธะฟอสฟอไดเอสเทอร  ทําใหไดสายอารเอ็นเอยาวขึ้นประมาณ  8-12 ไรโบนิวคลีโอไทด  

3. จากนั้น  sigma factor จึงแยกตวัออกจาก RNA polymerase เหลือเพียง core enzyme ที่
ยังทําหนาที่สังเคราะหอารเอน็เอตอไป ซ่ึงตอนนี้ดีเอน็เอเกลียวคูจะมีจุดเปดออกเปนดีเอ็นเอสาย
เดี่ยวเพยีง 2-3 เบสเทานั้น  

4. เมื่อ core enzyme ทําหนาที่นําไรโบนิวคลีโอไทดมาตัวใหมเขามาเชื่อมตอกับอารเอ็นเอ
เรียบรอยแลว core enzyme ก็จะเคลื่อนที่ผานบริเวณดังกลาว open double helix ก็จะปดเปนดีเอ็นเอ
เกลียวคูเหมือนเดิม พรอมกันนั้นสายอารเอ็นเอที่ถูกสังเคราะหขึ้นก็จะถูกปลอยใหหลุดจาก 
template strand DNA แตยังมีประมาณ  2-3  เบสที่ยังเกาะอยูกับ DNA template ในระหวาง
กระบวนการ  elongation  (รูปท่ี 4.7) 

มีบางรายงานกลาววา open-promoter complex (transcription bubble) ครอบคลุมเบส
จํานวน 17 เบส และภายใน open-promoter complex  ดังกลาวพบสายผสมของอารเอ็นเอกับดเีอน็
เอ (hybrid RNA-DNA)  ยาวประมาณ 17 เบสดวย 

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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 ปฏิกิริยาการขยายยาวของการะบวนการลอกรหัสเกิดในอัตราที่ไมคงที่ เฉลี่ยประมาณ 30-
50 เบสตอวินาที โดยเฉพาะบริเวณตําแหนงส้ินสุดการลอกรหัส (termination) ที่มีลําดับเบสเปน   
G-C rich (ประมาณ 8 เบส) พบวา อัตราการลอกรหัสลดลงอยางมากหรือหยุดลง (pause) โดยมีการ
ทดลองที่ยืนยัน คือจากการศึกษายีนมิวเตชัน (gene mutation) ที่เกิด transition (คือการที่เบสตัว

หนึ่งถูกแทนที่ดวยเบสอีกตัวหนึ่งที่อยูในกลุมเดียวกัน) เชน  G≡C เกิด transition เปล่ียนไปเปน 
A=T ทําใหไมมีกระบวนการสิ้นสุดการลอกรหัสขึ้น (อาจเนื่องจากมีความคงตัวของพันธะ
ไฮโดรเจนต่ําลง) 

 
รูปท่ี 4.7   การเชื่อมตอระหวางไรโบนิวคลีโอไทดไทรฟอสเฟต 2 โมเลกุลที่อยูติดกนั 
                   ของสายอารเอ็นเอ  ดวยพันธะฟอสฟอไดเอสเทอร 
  (ที่มา : http://www.csu.edu.au/faculty/health/biomed/subjects/molbol/images/7_9.jpg, 2547) 

 
III. กระบวนการสิ้นสุดการลอกรหัส (Termination of transcription) 
กระบวนการสิ้นสุดการลอกรหัสจะเกิดบริเวณตําแหนงที่อยูถัดจากยีนโครงสราง ซ่ึงมี

ลําดับเบสจําเพาะที่ทําหนาที่เปนสัญญาณแสดงถึงการสิ้นสุดการสังเคราะหอารเอ็นเอ และมีการ
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ปลดปลอยโมเลกุลของ RNA polymerase ออกจากสายดีเอ็นเอแมแบบ กระบวนการสิ้นสุดการ
ลอกรหัสในโปรคารีโอตมี 2 แบบ คือ 

1. การควบคุมแบบ Termination base sequence หรือ Rho independent termination 
 การสิ้นสุดการสังเคราะหอารเอ็นเอโดยอาศัยลําดับเบสจาํเพาะที่อยูบนดีเอ็นเอแมแบบที่

เรียกวา termination base sequence มีประมาณ 16-20 เบส ซ่ึงมีทําหนาที่เปนสัญญาณ (signal) 
เตือนให RNA polymerase หลุดออกจากสายดีเอ็นเอแมแบบ termination base sequence มีสวนที่
สําคัญอยู 3 ตําแหนง (รูปท่ี 4.8)  คือ  

1) Inverted repeat base sequence หรือ palindrome sequence หรือ dyad sequence   
เปนตําแหนงลําดับเบสจําเพาะที่อยูบนดีเอ็นเอแมแบบที่เรียกวา termination base sequence 

เมื่อ RNA polymerase ลอกรหัสผานจุดนี้จะเกิดการจับคูกันของเบสที่อยูภายในอารเอ็นเอเดยีวกนัที่
บริเวณปลาย 3/OH (intrastrand base pairing)  เกิดเปนโครงสรางคลายปนปกผม (hairpin loop หรือ 
stem and loop configulation)   

2) มีลําดับเบสที่เปน G-C rich บริเวณสวนของปลาย loop หรืออาจอยูภายใน stem  
G-C rich ทําให stem and loop ของอารเอ็นเอมั่นคงแข็งแรง  ดังนั้นเมื่อ RNA polymerase 

เคล่ือนที่ผาน stem and loop ของอารเอ็นเอ ขณะเดียว RNA polymerase ที่บนบริเวณตําแหนง 
terminator ของสายดีเอ็นเอก็มีการเคลื่อนตัวชาลงหรือหยุดเคลื่อนตัวช่ัวคราว เนื่องจากตองใช

พลังงานมากในการทําลายพันธะไฮโดรเจนของ G≡C  ซ่ึงเหตุการณดังกลาวอาจทําหนาที่เปน
สัญญาณ (signal) เตือนให RNA polymerase หลุดออกจากสายดีเอ็นเอแมแบบ (เปรียบเสมือนวา 
stem and loop ที่เกิดขึ้นบนสายอารเอ็นเอนั้นไปกระตุกหรือกระชากให RNA polymerase หลุด
ออกจากสายดีเอ็นเอแมแบบ)  

3) Oligouracil (poly U) ท่ีปลาย 3/ของสายอารเอ็นเอ 
 บริเวณปลาย 3/OH terminus ของอารเอ็นเอมี oligouracil (poly U) ประมาณ 5-10 เบส 

(บางครั้งอาจไมมีสวนนี้ก็ได)  
2. การควบคุมแบบ Terminal protein (rho-protein; ρ) 
การสิ้นสุดการสังเคราะหอารเอ็นเอ โดยอาศัย terminal protein (rho-protein; ρ) เมื่อ RNA 

polymerase ลอกรหัสมาถึงบริเวณ DNA specific base sequence จะมี ρ ซ่ึงเปน oligomeric protein 
ขนาดประมาณ 276,000 ดาลตัน เขามาจับกับเสนอารเอ็นเออยางแข็งแรงโดยอาศัยพลังงานจากการ
ทํางานของ ATPase  สําหรับกิจกรรมของ  ρ  ยังเขาใจนอยมาก แตคาดวาเกี่ยวของกับกลไกหลาย
อยาง เชน   

1) เพื่อให RNA polymerase หยุดการทํางาน หรือหลุดออกจากดีเอ็นเอแมแบบ ซ่ึง
กิจกรรมของ ρ อาจถูกยับยั้งโดยตัวยับยั้ง (inhibitor) ที่เรียกวา antiterminator  
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2) ρ เขาเกาะกับสายอารเอ็นเอที่ปลาย  5/PO4  แลวเคลื่อนตัวไปตามความยาวของ          
สายอารเอ็นเอที่กําลังยาวขึ้นเรื่อยๆ (growthing strand) และขณะที่ RNA polymerase หยุดหรือ
ชะลอการเคลื่อนที่เนื่องจากสายอารเอ็นเอเกิด stem and loop สงผลทําให ρ เขาเกาะหรือชนกับ 
RNA polymerase จากนั้น core enzyme หลุดจากสายดีเอ็นเอแมแบบ (รูปท่ี 4.8) 

สรุป Rho-protein (ρ) มี 2 ตําแหนง คือ ตําแหนงแรกเขาเกาะกับ ATP แลวเกดิปฏิกิริยา
ไฮโดรไลซีสไดพลังงานออกมา สวนตําแหนงที่สองเขาเกาะกับสายอารเอ็นเอ เพื่อกระตุกใหสาย
อารเอ็นเอแยกตัวจาก RNA-DNA hybrid ทําใหอารเอ็นเอหลุดเปนอิสระจากดเีอ็นเอ  

 

รูปท่ี 4.8    การสิ้นสุดการลอกรหัสของการทํางานของ Rho-protein (ρ)  และ ลําดับเบสบนสายดี 
                     เอ็นเอแมแบบ และลําดับเบสบนสายอารเอ็นเอ        (ที่มา : Benjamin, 2000) 

 
 

 

 

 



พันธุศาสตรโมเลกุลเบื้องตน (258444)  ปการศึกษา 2/2547 

กวี  สุจิปุลิ 
11 

 
 

 

กระบวนการลอกรหัสในยูคารีโอต (Transcription in eukaryote) 
 กระบวนการลอกรหัสในยูคารีโอตคลายคลึงกับในโปรคารีโอต แตมีความแตกตางกันบาง 
คือในขั้นตอนเริ่มตนการลอกรหัสของยูคารีโอตมีความซับซอนกวาโปรคารีโอต และในขั้นตอน
การสิ้นสุดกระบวนการลอกรหัสของยูคารีโอตไมเกี่ยวของกับโครงสราง stem and loop โดยมี    
รายละเอียดในแตละขั้นตอนดังนี้ 
  I. การเร่ิมตนกระบวนการลอกรหัส 
  การเริ่มตนกระบวนการลอกรหัสในยูคารีโอต พบวา โปรโมเตอรมีความหลากหลาย และ 
RNA  polymerase  มีความซับซอนมากกวาในโปรคารโีอต    ทั้งนีข้ึ้นอยูกับกลุมของยีนที่พบใน     
ยูคารีโอต  ซ่ึงแบงออกเปน 3 กลุม คือ ยีนกลุมที่ 1 (class I) คือยีนที่เกีย่วของกับ large rRNA ไดแก 
18S rRNA, 28S rRNA  และ 5.8 S rRNA ในนวิคลีโอลัส  ยีนกลุมที่ 2 (class II) คือ ยีนทั้งหมดที่
เก็บรหัส (coding sequence) ไวสําหรับการสังเคราะหโปรตีน และ small nuclear RNA (snRNA) 
บางชนิด คือ อารเอ็นเอที่มีความยาวประมาณ 100-200 ไรโบนิวคลีโอไทด ซ่ึงทําหนาที่ในการสราง
ไรโบนิวคลีโอโปรตีนขนาดเล็ก (snRNPs หรือ small nuclear ribonucleoproteins)  และ ยีนกลุมที ่
3 (class III) เปนกลุมยีนขนาดเล็กที่มียนีสวนใหญเรียงอยูเปนกลุม (cluster) และมีหลายชุด (copy) 
เชน snRNA บางชนิด tRNA และ 5S rRNA เชน ในรังไขของกบ พบวามี 5S gene มากกวา 20,000 
ชุด  ดังนั้นชนิดของโปรโมเตอรและชนดิของ RNA polymerase จึงตองมีความจาํเพาะกับยีนใน
กลุมตางๆ  ดังรายละเอียดตอไปนี ้
 
 RNA polymerase ในยูคารีโอต มี 3 ชนดิ คือ 

1. RNA polymerase I ทําหนาที่เกีย่วของกับกระบวนการลอกรหัสของยีนกลุมที่ 1 (class 
I)  ซ่ึงเปนยนีที่มีการสังเคราะหขึ้นเปนจํานวนมากในเซลลของยูคารีโอต ไดแก ยีนที่เกี่ยวของกับ 
large rRNA ไดแก 18S rRNA, 28S rRNA และ 5.8 S rRNAในนิวคลีโอลัส โดย RNA polymerase 
I มีคุณสมบัติ (ภาพที่ 12.9) ดงันี้ 

1) จดจําตําแหนงโปรโมเตอร คลาย RNA polymerase II แตไมมีสวนของ TATA,  GC 
หรือ  CCAAT box 

2)  มี 5/ flanking regions หรือ enhancher ที่บริเวณ upstream ของโปรโมเตอร 
3) มี G-C rich ที่ตําแหนงของโปรโมเตอร โดยมี 2 สวนที่สําคัญ คือ (1) core sequences ที่

ตําแหนง –45 ถึง +20 ใกลจดุกับเริ่มตนการลอกรหัส และ  (2) upstream control element (UCE) ที่
ตําแหนง –156 ถึง –107  
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4) การทํางานของ RNA polymerase I ตองการ transcription factors (TFs) หรือ class I 
factors  โดยม ี 2 ปจจัย คือ (1) SL1 มีหนาที่จดจําตําแหนง TATA box binding protein ; TBP ซ่ึง

ประกอบดวย 3 TAFs (หนาที่คลายกับ TFIID ของ RNA polymerase II)  และ (2) upstream 
binding factor (UBF)  ทําหนาที่เขาเกาะกบั UCE 

 
ภาพที่ 12.9   แสดงตําแหนงโปรโมเตอรของ rRNA ของมนุษย ที่มีความสําคัญตอการลอกรหัส 

        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 ทําหนาที่เกีย่วของกับกระบวนการลอกรหัสของยีนกลุมที่ 2 (class 

II) คือ ยีนทั้งหมดที่เก็บรหสั (coding sequence) ไวสําหรับโปรตีน และ small nuclear RNA 
(snRNA) บางชนิด คือ อารเอ็นเอที่มีความยาวประมาณ 100-200 ไรโบนิวคลีโอไทด ซ่ึงทําหนาที่
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ในการสรางไรโบนิวคลีโอโปรตีนขนาดเลก็ (snRNPs หรือ small nuclear ribonucleoproteins โดย 
RNA polymerase II มีคุณสมบัติ (ภาพท่ี 12.10)  ดังนี ้

 1) เกี่ยวของกบักระบวนการลอกรหัสของยีนหลายยีน เชน  mRNA และ snRNA บางชนิด 
 2) ตําแหนงจดจําของโปรโมเตอรของยีนตางๆ ไดแก  

2.1) TATA box ที่ตําแหนง –30 เปน  A-T rich ที่มี consensus sequence คือ 5/TATAAA3/ 
(A’s ตําแหนงหลังอาจมี 5-7 ตัว) นอกจากนี้พบวาในบางยีนอาจมี C’s หรือ G’s แทนตําแหนง 
TATA box ได เชน rabbit β -globin gene เปน CATA box 

2.2) CCAAT box (cat box) ที่ตําแหนง –75 มี consensus sequence คือ 5/GGCCAATCT3/

2.3) โปรโมเตอรของสิ่งมีชีวิตบางชนิด เชน  SV40  พบวาบริเวณ upstream element ใน
สวนของ CCAAT box อาจถูกแทนทีด่วย GC คือมีประมาณ 21 เบส ซ่ึงเรียงซ้ําๆ กัน 3 คร้ัง 
ระหวางตําแหนง –40 ถึง –103 upstream ที่อยูสวนหนาของ TATA box (ภาพที่  4.12) 

2.4) หลายยีนในยูคารีโอต พบวามี flanking regions หรือ enhancher อยูบริเวณ upstream 
หรืออยูภายในยีน ซ่ึงมีความสําคัญตอกระบวนการลอกรหัส 

2.5) การทํางานของ RNA polymerase II ตองการ transcription factors (TFs) หรือ class II 
factors  คือมีอยางนอย 6 TFs ไดแก TFIIA, B, C, D, E, F, and H  โดย  TFIID มีหลาย subunit ที่
เรียกวา TBP-association factors (TAFs; prounced “taffs”)  preinitation complex = 6 factors + 
RNA polymerase II 
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ภาพที่  4.10    โปรโมเตอรของยีนในยูคารโีอต ที่เกี่ยวของกับการทํางานของ RNA polymerase II 
           (ที่มา : Russell, 1996) 
  3. RNA polymerase III  

ทําหนาที่เกีย่วของกับกระบวนการลอกรหสัของยีนกลุมที่ 3 (class III) เปนกลุมยีนขนาด
เล็กที่มียีนสวนใหญเรียงอยูเปนกลุม (cluster) และมีหลายชุด (copy) เชน snRNA บางชนิด tRNA 
และ 5S rRNA ซ่ึงในรังไขของกบ พบวามี 5S gene มากกวา 20,000 ชุด โดย RNA polymerase III 
มีคุณสมบัติ  ดงันี้ 

1) ทําหนาที่ลอกรหัสยีนที่มขีนาดลําดับเบสสั้นๆ เชน 5S rRNA และ t RNA  
2) ตําแหนงโปรโมเตอรที่อยูภายในยนีโครงสรางประกอบดวยสวนที่สําคัญคือ  
(1) internal control regions (ICRs) ซ่ึงอยูภายในยนี เชน 5S rRNA gene มี  ICRs 3 สวน 

(ไดแก box A เละ B เปน major elements และมี short sequence ตรงกลางที่เรียกวา intermediate 
element) อยูระหวางตําแหนงที่ +50 และ +85 ของ transcription region    สวน  t RNA gene มี  
ICRs 2 สวน  (รูปท่ี 4.11) 

(2) บางครั้งพบวามีสวนของ 5/ flanking region ที่มี TATA box  (แตไมมี ICR)  เชน 7 SL 
RNA gene  

3)  การทํางานของ RNA polymerase III ตองการ 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  ตองอาศัย TFIIIB ซ่ึงทําหนาที่เปน initiation factor 
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รูปท่ี 4.11   ตัวอยางโปรโมเตอรที่เกี่ยวของกับการทํางานของ RNA polymerase III 

 
 
 

ตัวอยางขั้นตอนการเริ่มตนกระบวนการลอกรหัสของยีนในกลุมท่ี 2  ของยูคารีโอต 
ขั้นตอนการเริม่ตนกระบวนการลอกรหัสของยีนในกลุมที่ 2 โดยอาศัยการทํางานของ RNA 

polymerase II และ Transcription factor  ตางๆ ของยีนกลุมที่ 2 (TFII)  มีขั้นตอน (รูปท่ี 4.12)    
ดังนี ้
   1. TFIID (หรือ TATA factor) เขาเกาะกบัโปรโมเตอรที่ตําแหนง TATA box กลายเปน  
initial committed complex เปนการทํางานอยางอิสระไมขึ้นกับการทํางานของ RNA polymerase II  

TFIID =  the TATA box-binding protein (TBP) + TBP-associated  factors (TAFs) 
2. TFIIA เขาเกาะกับ initial committed complex  เพื่อให TFIID มีความเสถียรภาพสูงขึ้น 
3. TFIIB และ TFIIH เขาเกาะกับตําแหนง binding site ของ initial committed complex 

เพื่อใหมีความมั่นคงยิ่งขึ้น โดย TFIIB กระตุนให TFIIE และ TFIIF รวมกับ RNA polymerase II 
(ซ่ึงบริเวณตรงปลาย carboxyterminal domail (CTD) ของ RNA polymerase II ที่เกาะอยูกบั 
TFIID) แลวเขาจับกับ initial committed complex เกิดเปน minimal transcription initiation 
complex   

 3. จากนั้น TFIIH เขาเกาะ กลายเปนโครงสราง transcription initiation complex ซ่ึงพรอม
ที่จะเริ่มตนกระบวนการลอกรหัส โดย TFIIH ทําหนาที่ปลอดปลอย TFIID ใหหลุดจาก RNA 
polymerase II ขณะเดียวกนั TFIIH ก็ทําหนาที่ชวยให ปลาย carboxyterminal domail (CTD) ของ 
RNA polymerase II เกิดกระบวนการ phosphorylation เพื่อที่ RNA polymerase II จะไดทําหนาที่
เร่ิมตนกระบวนการลอกรหสั 
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    รูปท่ี 4.12     ขั้นตอนการเริ่มตนกระบวนการลอกรหสัที่เกี่ยวของกบั  transcription factor  
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             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. ขั้นตอนการขยายยาวออกของสายอารเอ็นเอ (Elongation of RNA chain) 
กระบวนการสงัเคราะหอารเอ็นเอในขั้นตอนการขยายยาวของสายอารเอ็นเอมีเหตกุารณที่

เกิดขึ้นคลายคลึงกับในโปรคารีโอต คือ  
1. RNA polymerase II เร่ิมกระบวนการลอกรหัสที่ตําแหนง +1 แลวเคลื่อนที่ไปทาง 

downstream ของยีนขณะเดยีวกันก็ปลดปลอย  transcription factor ออกจาก complete transcription 
initiation complex เหลือเพยีง TFIID ที่ยังคงจับอยูกับ TATA box  เพื่อเตรียมพรอมสําหรับ RNA 
polymerase II โมเลกุลอ่ืนๆ ที่จะเขามา transcription ตอในกรณีที่เซลลตองการ RNA product มาก 

2. Elongation ขณะเดยีวกนั TFIIS เขารวมกับ RNA polymerase II เพื่อชวยในการ 
elongation ตอไป โดย RNA polymerase II จะนํานิวคลีโอไทดตัวใหมเขามาตอที่ปลาย 3/OH ของ
สายอารเอ็นเอ  

3. RNA polymerase II จะเคลื่อนตัวไปทางดาน dowstream ตามความยาวของสายดีเอ็นเอ
แมแบบ  เพื่อทําการสังเคราะหใหไดสายอารเอ็นเอที่ยาวขึ้น 

 
III. ขั้นตอนการสิ้นสุดการลอกรหัส (Termination of transcription) 
ปจจุบันยังเขาใจและมกีารศกึษานอยมาก คือ มีการศึกษาเพียงเฉพาะบางยีนเทานัน้ ซ่ึงอาจ

พอสรุปกระบวนการสิ้นการลอกรหัส  ไดดังนี ้
1. กระบวนการสิ้นการลอกรหัสของ RNA polymerase I  

 1.1 มีลําดับเบสหลายรอยเบสที่อยูเหนือจุดสิ้นสุดของลําดับเบสในยีน 28S rRNA 
 1.2 พบชองวาง (spacer หรือ intron) บริเวณสวนปลายของยีน  

2. กระบวนการสิ้นการลอกรหัสของ RNA polymerase II  
 2.1 ยังไมทราบแนชัด เนื่องจากปลาย 3/OH ของอารเอ็นเอถูกขจัดออกไปอยางรวดเรว็ 

2.2 บริเวณสวนปลาย (tailing region) ของยีนมีลําดบัเบสจํานวนมากประมาณ 1,000-
2,000 เบส  ซ่ึงอาจหมายถึงวาจริงๆ แลวไมมีจุดสิ้นสุดการกระบวนการลอกรหัส 

2.3 อาจเกิด complex โดยมี termination factor เขามาเกี่ยวของทําให RNA polymerase II  
หลุด จาก DNA 

3. กระบวนการสิ้นการลอกรหัสของ RNA polymerase III  
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มีสวนที่เปนสัญญาณ (signal) ใหส้ินสุดการสังเคราะหสายอารเอ็นเอ คือสวนปลายสุดของ
ของสายดีเอ็นเอที่ไมไดใชเปนดีเอ็นเอแมแบบ (sensestrand strand)  มีเบสไทมีน (T) 3 หรือ
มากกวา 3 เบส และบริเวณปลาย 3/OH  มีลําดับเบสที่เปน G-C rich  
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