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บทคัดย่อ 
เครือข่ายปฏิสมัพันธ์ระหว่างโปรตีนสามารถสร้างได้จากฐานข้อมูลสาธารณะ และเคร่ืองมือทางชีวสารสนเทศ               

ที่เปิดให้ใช้ฟรี วตัถปุระสงค์ของงานวิจยันีจ้ะท าการสร้างเครือข่ายปฏิสมัพนัธ์ระหว่างโปรตีนของโฮโมโลกัสโปรตีนในวิถีการ
สงัเคราะห์กรดจัสโมนิกของอะราบิดอพซิส ทาเลียนา เพื่อตรวจสอบข้อมูลโฮโมโลกัสโปรตีนและเครือข่ายที่ได้เทียบกับ
เครือข่ายการแสดงออกร่วมของยีนจากงานวิจยัของ van Verk et al. (2011) ซึ่งพบว่าเครือข่ายปฏิสมัพนัธ์ระหวา่งโปรตีนที่ได้       
มีความแตกต่างออกไปมากเนื่องมาจากความแตกต่างของข้อมลูปฏิสมัพนัธ์ทางพนัธุกรรมและทางกายภาพจากฐานข้อมลู             
ที่ใช้ในการสร้างเครือขา่ยนอกเหนือไปจากข้อมลูการแสดงออกร่วมของยีน แตก่ารแปลผลทางชีวภาพของทัง้สองเครือขา่ยด้วย
ยีนออนโทโลยีไม่มีความแตกต่างกัน ดังนัน้การสร้างเครือข่ายปฏิสมัพันธ์ระหว่างโปรตีนจึงไม่สามารถน ามาใช้ได้กับวิถี                   
การสงัเคราะห์กรดจสัโมนิก และเมื่อท าการจดักลุม่ยีนออนโทโลยีก็พบวา่มีสว่นช่วยในการแปลผลทางชีวภาพได้ดียิ่งขึน้ แตถ้่า
หากมีการพฒันาเคร่ืองมือการจัดกลุ่มและปรับปรุงฐานข้อมลูยีนออนโทโลยีให้สอดคล้องกบัวตัถปุระสงค์ของการใช้งานได้                
ก็จะท าให้การแปลผลทางชีวภาพมีความถกูต้องและตรงตามความต้องการมากยิ่งขึน้ 
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Abstract 
 Protein-protein interaction (PPI) networks can be reconstructed from public database and open-source 
bioinformatics tools. The aim of this work is to establish an PPI networks of homologous protein of jasmonic acid 
synthesis pathway in Arabidopsis thaliana from an existing co-expression network of van Verk et al. (2011) and 
compared them. We found that the extended PPI networks, comprising genetic and physical interactions, were 
different to the initial co-expression network, where the genes were linked by the expression patterns. However, the 
results of both biological interpretation on gene ontology are not different. Therefore, PPI network construction can 
not be applied to the case of jasmonic acid synthesis pathway. Gene ontology clustering was found to better 
contribute for biological interpretation. If the tools for gene ontology clustering and its database are developed in 
accordance with the purpose of the use, it will make biological interpretation more accurate and meet the demand.  
 

Keywords :  protein-protein interaction networks, jasmonic acid synthesis, Arabidopsis thaliana,  
      gene ontology clustering 

 
บทน า 

พืชตอบสนองต่อสิ่งแปลกปลอมโดยอาศยักลไกการป้องกนัตนเองในระดบัโมเลกุลซึ่งพบวา่มีความเก่ียวข้องกบัการ
สร้างกรดซาลิไซลิก (Salicylic acid, SA) และเอธิลีน (Ethylene, ET) ในวิถีเมแทบอลิซึม และการส่งสัญญาณผ่านกรด               
จัสโมนิก (Jasmonic acid, JA) หรือฮอร์โมนจัสโมเนต (Pieterse et al., 2009)  เนื่องจากวิถีการสังเคราะห์กรดจัสโมนิก              
มีบทบาทหน้าที่ในระดบัโมเลกุลที่เก่ียวข้องกบัการยบัยัง้การเจริญของราก มีการชักน าให้มีการสร้างโปรตีนพืชบางชนิดที่มี
คณุสมบตัิต้านทานการย่อยของแมลงศตัรูพืช และสามารถเพิ่มการแสดงออกของยีนที่ควบคมุการก่อตวัของท่อล าเลียง และ
การพฒันาของดอก รวมถึงการตอบสนองต่อการเกิดแผล (wounding) ซึ่งสารที่ปลดปล่อยออกมาจะเข้าท าลายโรคของพืช
เก่ียวข้องกบัการตอบสนองทางสรีรวิทยาหลายประการในพืช เช่น การสร้างเอธิลีน การสร้างคลอโรฟิลล์ และการสร้างเบตา          
คาร์โรทีน (Wasternack et al., 2013) แต่อย่างไรก็ตามการศึกษากลไกการป้องกันตนเองในพืชอะราบิดอพซิส ทา เลียนา 
(Arabidopsis thaliana) ผ่านวิถีการสงัเคราะห์กรดจัสโมนิกอย่างเป็นระบบ ยังคงต้องศึกษาในรายละเอียดระดบัโมเลกุล                 
ที่เก่ียวข้องตอ่ไป 

 จากงานวิจยัของ van Verk et al. (2011) ซึ่งเป็นงานวิจยัที่เก่ียวข้องกบัการศกึษากลไกระดบัโมเลกุลโดยอาศยัการ
วิเคราะห์ข้อมูลไมโครอาร์เรย์ด้วยวิธีการหาเครือข่ายการแสดงออกร่วมของยีน (Gene co-expression network) ในวิถีการ
ควบคุมกระบวนการทรานสคริปชันของกลไกการป้องกันตนเองของพืชอะราบิดอพซิส ทาเลียนา แต่เนื่องจากกลไกระดบั
โมเลกุลดงักลา่วอาศยัการสร้างเครือข่ายจากข้อมลูการแสดงออกของยีนที่เก่ียวข้องกบัการตอบสนองของพืชภายใต้สภาวะ
เครียด ซึ่งเป็นข้อมลูระดบั mRNA ของยีนเท่านัน้ ท าให้เครือข่ายที่ได้ยงัคงขาดข้อมลูในระดบัโมเลกุลอื่น ตวัอย่างเช่น  ข้อมลู
ปฏิสัมพันธ์ระดับโปรตีน ที่จะท าให้การแสดงผลเครือข่ายของกลไกที่เก่ียวข้องมีความถูกต้อง และสมบูรณ์มากยิ่งขึน้ 
(Pellegrini et al., 2004)  ภายในสิ่งมีชีวิตโดยทั่วไปจะมีความหลากหลายของข้อมูลล าดับกรดอะมิโนของโปรตีนที่เป็น                  



บทความวิจยั 

วารสารวิทยาศาสตร์บรูพา ปีที่  24  (ฉบบัที่ 1)  มกราคม – เมษายน  พ.ศ. 2562 66  

 
 

โฮโมโลกสั อนัเนื่องมาจากความผนัแปรในการถ่ายทอดข้อมลูทางพนัธุกรรม ที่ท าให้เกิดการจ าลองตวัของข้อมลูทางพนัธุกรรม
และเกิดวิวฒันาการของข้อมลูล าดบักรดอะมิโนเหลา่นีท้ัง้ชนิดเดียวกนั และต่างชนิดของสิ่งมีชีวิตซึง่เรียกได้วา่เป็นพาราโลกสั
และออโธโลกสั ตามล าดบั ซึ่งโฮโมโลกสัโปรตีนเหลา่นีห้ลายชนิดยงัคงมีโดเมนหลกัเช่นเดียวกนักบัโฮโมโลกัสโปรตีนในกลุ่ม
เดียวกนั แต่อาจจะมีบทบาทและหน้าที่ที่แตกต่างกนัไปในเซลล์และเนือ้เยื่อแต่ละประเภทที่แตกต่างกนั (Fitche, 1970) และ
จากการศึกษาในกลุม่ยีนของวิถีการสงัเคราะห์กรดซาลิไซลิก (Duangnapa et al., 2015) พบความหลากหลายที่เพิ่มมากขึน้
ของชนิดและหน้าที่ของโปรตีนที่เก่ียวข้อง ดงันัน้การเรียนรู้เครือข่ายปฏิสมัพนัธ์ระหว่างโปรตีนของกลุ่มโฮโมโลกัสโปรตีนที่
เก่ียวข้องกบัวิถีพาธเวย์ของการสงัเคราะห์กรดจสัโมนิก ก็อาจจะท าให้สามารถค้นพบบทบาทและหน้าที่อื่นท่ีมีความส าคญัต่อ
วิถีพาธเวย์ของการสงัเคราะห์กรดจัสโมนิกนีไ้ด้ โดยสามารถประยุกต์ใช้ฐานข้อมลูและเคร่ืองมือทางชีวสารสนเทศ ที่มีการ
เผยแพร่และเปิดให้ใช้งานเป็นสาธารณะได้ 

ฐานข้อมูลสาธารณะทางชีวสารสนเทศที่ รู้จักกันเป็นอย่างดี ได้แก่  ฐานข้อมูล NCBI (National Center for 
Biotechnology Information, Sayers et al., 2012) ซึ่งเป็นฐานข้อมูลสาธารณะที่เ ร่ิมต้นให้บริการทางด้านข้อมูลล าดับ                 
นิวคลโีอไทด์ ล าดบักรดอะมิโน ข้อมลูโปรตีน ข้อมลูระดบัจีโนม และข้อมลูบทความวิจยั เป็นต้น ซึง่ได้มีการปรับปรุงและพฒันา
ฐานข้อมูลมาอย่างต่อเนื่องเพื่อให้สอดคล้องและรองรับกับการเพิ่มขึน้ของข้อมูลทางชีวภาพที่มีปริมาณมาก และมีความ
หลากหลายสูง นอกจากนีก็้ยังมีฐานข้อมูลที่ถูกสร้างขึน้มาเพื่อให้มีความจ าเพาะต่อการใช้งานของผู้ เข้าใช้มากยิ่งขึน้ 
ตวัอย่างเช่น ฐานข้อมลู TAIR (The Arabidopsis Information Resource, Lamesch et al., 2012) ซึ่งเป็นการรวบรวมข้อมลู
ระดบัโมเลกุลในหลากหลายระดบัที่เก่ียวข้องกบัอะราบิดอพซิส ทาเลียนา เพื่อดดัแปลงข้อมลู (Data) เหลา่นีใ้ห้อยู่ในรูปของ
สารสนเทศ (Information) และองค์ความรู้ (Knowledge) เพื่อให้เกิดประโยชน์ตอ่ผู้ใช้งานมากที่สดุ 

ส าหรับข้อมลูที่เก่ียวข้องกบับทบาทและหน้าที่การท างานของโปรตีน ได้แก่ข้อมลูโดเมน การจดักลุม่โปรตีน ก็มีการ
จัดเก็บอย่างเป็นระบบไว้ในฐานข้อมูล Pfam (Finn et al., 2014) ที่สามารถเข้าใช้เพื่อการตรวจสอบหน้าที่ของกลุ่มโปรตีน               
ที่สนใจโดยอาศยัข้อมลูโดเมนที่เป็นสว่นแสดงถึงบทบาทและการท างานที่ส าคญัของโปรตีนแต่ละชนิดได้ ส าหรับฐานข้อมูล
ปฏิสมัพนัธ์ระหว่างโปรตีนที่มีการจดัเก็บข้อมลูปฏิสมัพนัธ์ที่ได้จากการทดลองในห้องปฏิบตัิการและผ่านการตรวจสอบโดย
ผู้ เช่ียวชาญเรียบร้อยแล้ว ได้แก่ ฐานข้อมลู DIP (Database of Interacting Proteins, Salwinski et al., 2004) และฐานข้อมลู 
STRING (Szklarczyk et al., 2015) ซึ่งเป็นฐานข้อมลูที่แสดงเครือข่ายปฏิสมัพนัธ์ของโปรตีนที่ได้จากวิธีการท านาย (Active 
Prediction Methods) ไ ด้ แก่  Neighborhood, Gene Fusion, Co-occurrence, Co-expression, Experiments, Databases 
และ Text mining และสามารถดาวน์โหลดข้อมลูของเครือขา่ยปฏิสมัพนัธ์เพื่อมาใช้วเิคราะห์ตอ่ไปได้ โดยฐานข้อมลูที่เก่ียวข้อง
กบัการแปลผลทางชีวภาพของกลุม่ยีนและโปรตีนในสิ่งมีชีวิตแต่ละชนิดได้ถกูจดัเก็บไว้ในรูปแบบของยีนออนโทโลยี (Gene 
ontology) ที่มีการปรับปรุงและพัฒนาฐานข้อมูลให้ทันสมยัเพื่อใช้ในการแปลผลโมเดลของระบบทางชีวภาพตัง้แต่ระดบั
โมเลกุล ไปสูร่ะดบัวิถีพาธเวย์ขนาดใหญ่ ระดบัเซลล์ และระดบัสิ่งมีชีวิต (Ashburner et al., 2000; GO Consortium, 2017)            
ที่นกัวิจัยสามารถน ามาใช้ในการแปลผลข้อมูลทางชีวภาพของกลุ่มยีนหรือโปรตีนที่สนใจ เพื่อค้นหาบทบาทและหน้าที่ทาง
ชีวภาพท่ีส าคญัตอ่ไปได้ (Maere et al., 2005; Duangnapa et al., 2015) 

นอกจากฐานข้อมูลทางชีวสารสนเทศแล้ว ยังมีโปรแกรมทางชีวสารสนเทศที่นักวิจัยสามารถน ามาใ ช้ได้ฟรีโดย               
ไม่มีค่าใช้จ่าย ตัวอย่างเช่น โปรแกรม BioEdit (Hall, 1999) ที่มีชุดเคร่ืองมือส าหรับการจัดการข้อมูลล าดับนิวคลีโอไทด์                  
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และล าดบักรดอะมิโนหลากหลายประเภท ซึ่งมีเคร่ืองมือ local BLASTP ที่สามารถน ามาใช้ในการค้นหาโฮโมโลกัสโปรตีน               
ในจีโนมของสิ่งมีชีวิตเป้าหมายได้ ส าหรับการสร้าง แสดงผล และวิเคราะห์เครือข่ายปฏิสมัพนัธ์ของโปรตีนสามารถท าได้โดย
การใช้โปรแกรม Cytoscape (Shannon et al., 2003) เนื่องจากเป็นโปรแกรมที่มีชดุเคร่ืองมือของปลัก๊อินที่ได้มีการพฒันาโดย
กลุม่ผู้วิจยัเป็นจ านวนมากและมีการพฒันาออกมาอยา่งตอ่เนื่อง โดยมีเคร่ืองมือ BiNGO (Maere et al., 2005) ซึง่เป็นปลัก๊อิน
ของ Cytoscape (Shannon et al., 2003) ที่สามารถท านายบทบาทของโปรตีนที่เป็นสมาชิกในเครือขา่ยปฏิสมัพนัธ์ของโปรตนี
ที่สนใจโดยการแปลผลด้วยข้อมูลยีนออนโทโลยี ด้ วยข้อมูลทางด้านกระบวนการทางชีวภาพ (Biological process) 
(Ashburner et al., 2000; GO Consortium, 2017) แต่เนื่องจากการแปลผลด้วย BiNGO จะท าให้ได้ผลลัพธ์ออกมาเป็น
จ านวนมากและยากต่อการแปลผล การจดักลุม่ยีนออนโทโลยีด้วยหลกัการของการวิเคราะห์กลุม่แบบขัน้ตอน (Hierarchical 
clustering analysis) จึงถูกน ามาประยุกต์ใช้ (Duangnapa et al., 2015) จากฐานข้อมูลสาธารณะและโปรแกรมทาง               
ชีวสารสนเทศซึ่งเปิดให้ใช้ฟรีที่นักวิจัยและบุคคลทั่วไปสามารถเข้าถึงและใช้งานได้ จึงเป็นโอกาสในการตรวจสอบข้อมูล                
ของเครือข่ายปฏิสมัพันธ์ระหว่างโปรตีนของวิถีการสงัเคราะห์กรดจัสโมนิก เพื่อศึกษาถึงบทบาทและหน้าที่ทางชีวภาพ                   
ที่เก่ียวข้องตอ่ไปได้ 

ในการศึกษาครัง้นีจ้ะท าการตรวจสอบกลไกระดบัโมเลกุลของระบบการป้องกันตนเองผ่านวิถีการสงัเคราะห์กรด                  
จัสโมนิกของพืชต้นแบบอะราบิดอพซิส ทาเลียนา โดยการวิเคราะห์เครือข่ายปฏิสมัพันธ์ระหว่างโปรตีน เปรียบเทียบกับ
เครือขา่ยการแสดงออกร่วมของยีนจากงานวิจยัของ van Verk et al. (2011) และแสดงผลการจดักลุม่ยีนออนโทโลยีเพื่อน ามา
ช่วยในการแปรผลทางชีวภาพของเครือขา่ยข้างต้น  ซึง่จะท าให้ทราบบทบาทและหน้าที่ท่ีส าคญัของกลุม่โฮโมโลกสัโปรตีนจาก
วิถีการสงัเคราะห์กรดจสัโมนิกในพืชอะราบิดอพซิส ทาเลยีนา ได้ 

 
วิธีด าเนินการวิจัย 

การสร้างเครือข่ายปฏิสัมพันธ์ระหว่างโปรตีนของวีถีการสงัเคราะห์กรดจัสโมนิกของอะราบิดอพซิส ธาเลียน่า                 
จะเร่ิมต้นด้วยการสืบค้นข้อมูลของกลุ่มโปรตีนหลกัที่เก่ียวข้องกับการสงัเคราะห์กรดจัสโมนิกจากข้อมูลบทความวิจัยของ                 
van Verk et al. (2011) ก่อนน ารายช่ือไปสืบค้นภายใต้ฐานข้อมูลสาธารณะ NCBI (Sayers et al., 2012), TAIR (Lamesch           
et al., 2012) เพื่อสืบค้นข้อมลูโปรตีนที่เก่ียวข้องและท าการยืนยนัผลด้วยการตรวจสอบโดเมนภายใต้ฐานข้อมลู Pfam (Finn 
et al., 2014) แล้วค้นหาล าดบัความเหมือนของกรดอะมิโนด้วยชุดเคร่ืองมือ local BLASTP โดยคดัเลือกจากค่า E-value  
1x10-200 ที่จะท าให้ได้ข้อมลูล าดบัเบสของกลุม่โฮโมโลกสัโปรตีนของโปรตีนหลกัแต่ละชนิด  ก่อนที่จะน าข้อมลูล าดบัเบสที่ได้
ไปท าการสบืค้นข้อมลูปฏิสมัพนัธ์ของโปรตีนบนฐานข้อมลู STRING (Szklarczyk et al., 2015)   แล้วน ามาสร้างและปรับแต่ง
เครือข่ายปฏิสมัพนัธ์ระหว่างโปรตีนของวิถีการสงัเคราะห์กรดจัสโมนิก ด้วยโปรแกรม Cytoscape (Shannon et al., 2003) 
ต่อจากนัน้จะท าการแปลผลทางชีวภาพในกลุ่มกระบวนการทางชีวภาพ (Biological Process) ของยีนออนโทโลยี (Gene 
Ontology:GO) ด้วยปลั๊กอิน BiNGO (Maere et al., 2005) ของโปรแกรม Cytoscape แล้วน าผลยีนออนโทโลยีมาท าการ            
จดักลุม่เพื่อการแปลผลทางชีวภาพ ขัน้ตอนของวิธีการทดลองแสดงดงัภาพที่ 1 และรายละเอียดของวิธีการทดลองในแต่ละ
ขัน้ตอนจะถกูแสดงภายในเนือ้หาตอ่ไป 
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ภาพที่ 1  ภาพรวมแสดงขัน้ตอนของวิธีการทดลองในงานวิจยันี ้
1.  การสืบค้นข้อมูลเครือข่าย 
1.1  การสบืค้นข้อมลูโปรตีนหลกัและการค้นหาโฮโมโลกสัโปรตีน 

การสืบค้นรายช่ือโปรตีนที่เก่ียวข้องกบัระบบการป้องกนัตวัเองของพืชผ่านวิถีการสงัเคราะห์กรดจสัโมนิก ของอะรา
บิดอพซิส ทาเลยีนา (Arabidopsis thaliana) โดยอาศยัการสบืค้นจากบทความวิจยัของ van Verk et al. (2011) ซึง่พบโปรตีน
หลกัทัง้หมดจ านวน 12 โปรตีน ได้แก่ FAD3, FAD7, FAD8, LOX, AOS, AOC, OPR3, ACX, MFP, KAT, JAR1  และ JMT 
ก่อนน ารายช่ือโปรตีนเหลา่นีไ้ปสืบค้นข้อมลูล าดบักรดอะมิโนภายใต้ฐานข้อมูลสาธารณะ NCBI (Sayers et al., 2012) และ
ฐานข้อมลู TAIR (Lamesch et al., 2012) จากนัน้น าข้อมลูล าดบักรดอะมิโนที่ได้มาตรวจสอบโดเมนด้วยฐานข้อมลูสาธารณะ 
Pfam (Finn et al., 2014)  เพื่อยืนยันผลข้อมูลโปรตีนหลักแต่ละชนิด ก่อนจะน าข้อมูลล าดับกรดอะมิโนของโปรตีนหลกั                
มาค้นหาโฮโมโลกัสโปรตีนด้วยชุดเคร่ืองมือ local BLASTP ภายในโปรแกรม BioEdit (Hall, 1999) โดยการใช้ล าดับกรด                
อะมิโนของโปรตีนหลกัเป็นล าดับตัง้ต้น (Query sequence) และค้นหาล าดับเป้าหมาย (Target sequence) ที่อยู่ภายใน
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ฐานข้อมลูล าดบักรดอะมิโนของโปรตีนทัง้หมดในจีโนมของอะราบิดอพซิส ทาเลียนา ที่สามารถดาวน์โหลดได้จากฐานข้อมลู 
STRING (Szklarczyk et al., 2015) โดยก าหนดคา่ E-value  1x10-20 แล้วน ารายช่ือโปรตีนที่ได้มาดงึข้อมลูล าดบักรดอะมิโน
จากโปรตีนทัง้หมดที่มีอยูภ่ายในจีโนมของอะราบิดอพซิส ทาเลยีนา ซึง่จะท าให้ได้ข้อมลูล าดบักรดอะมโินของโฮโมโลกสัโปรตนี 
เพื่อน าไปใช้ในการสบืค้นข้อมลูปฏิสมัพนัธ์ของโปรตีนตอ่ไป 
1.2  การสบืค้นข้อมลูปฏิสมัพนัธ์ระหวา่งโปรตีน 

การสืบค้นข้อมูลปฏิสัมพันธ์ระหว่างโปรตีนจะด าเนินการสืบค้นภายใต้ฐานข้อมูล STRING (Szklarczyk et al., 
2015)  โดยท าการสืบค้นด้วยล าดบักรดอะมิโนของโฮโมโลกัสโปรตีนจากข้อ 1.1 โดยเลือกการสืบค้นข้อมูลด้วย multiple 
sequences ภายใต้สิ่งมีชีวิต Arabidopsis thaliana ซึ่งก าหนดคา่การแสดงผลข้อมลูเครือข่ายปฏิสมัพนัธ์ของโปรตีน ให้เลอืก
ทุกวิธีการท านาย (Active Prediction Methods) ได้แก่ Neighborhood, Gene Fusion, Co-occurrence, Co-expression, 
Experiments, Databases และ Text mining พร้อมก าหนดค่าความเช่ือมัน่ (required confidence (score)) ที่ระดบั 0.900 
(highest confidence) และแสดงผลโปรตีนในเครือขา่ยมากกวา่ 10 โปรตีน (more than 10 interactors) ก่อนท าการเก็บข้อมลู
ด้วยการดาวน์โหลด tabdelimited.txt (interaction) และ proteins_desc.txt (description) ส าหรับใช้ในการสร้างและการ
ปรับแตง่เครือขา่ยปฏิสมัพนัธ์ระหวา่งโปรตีนในขัน้ตอนตอ่ไป 
2.  การสร้างและการแปลผลเครือข่าย 
2.1  การสร้างและการปรับแตง่เครือขา่ยปฏิสมัพนัธ์ระหวา่งโปรตีน 

การสร้างและการปรับแต่งเครือข่ายปฏิสัมพันธ์ระหว่างโปรตีนสามารถท าได้โดยการใช้โปรแกรม Cytoscape 
(Shannon et al., 2003) โดยการน าข้อมลู tabdelimited.txt (interaction) จากข้อ 1.2 มาใช้ในการสร้างเครือข่ายปฏิสมัพนัธ์
ระหว่า ง โปรตีน ด้วยการก าหนด Source interaction (node1) และ  Target interaction (node2) ก่อนที่ จะน า ข้อมูล 
protein_desc.txt (description) ที่ผ่านการก าหนดกลุม่การแสดงผลโปรตีนแล้ว มาก าหนดเป็นข้อมลูคณุลกัษณะ (attribute) 
ส าหรับข้อมูลของโปรตีนหรือโหนด (node) แต่ละตัวภายในเครือข่ายปฏิสัมพันธ์ เพื่อน ามาใช้ในการปรับแต่งเครือข่าย
ปฏิสมัพนัธ์ระหว่างโปรตีนให้ได้รูปแบบตามที่ต้องการ โดยอาศยัเคร่ืองมือ Group Attribute Layout และ Style (Shape, Fill 
color) เพื่อท าให้ลกัษณะของเครือข่ายที่ได้มีความเหมาะสมส าหรับการแสดงผลเพื่อการเปรียบเทียบและการแปลผลทาง
ชีวภาพตอ่ไป  
2.2  การจดักลุม่ยีนออนโทโลยีเพื่อการแปลผลทางชีวภาพ 

จากเครือขา่ยปฏิสมัพนัธ์ระหวา่งโปรตีนที่ผา่นการปรับแตง่แล้วจากข้อ 2.1 จะถกูน ามาแปลผลทางชีวภาพของโปรตนี
ทัง้หมดที่เป็นสมาชิกในเครือข่าย โดยอาศยัเคร่ืองมือ BiNGO (Maere et al., 2005) ที่เป็นปลัก๊อินของโปรแกรม Cytoscape 
(Shannon et al., 2003) โดยท าการคัดเลือกกระบวนการแปลผลทางชีวภาพด้วยยีนออนโทโลยีในกลุ่มกระบวนการทาง
ชีวภาพ (Select ontology file: GO_Biological_Process) และคัดเลือกสิ่งมีชีวิตเป็น อะราบิดอพซิส ทาเลียนา (Select 
organism/annotation:) ก่อนเร่ิมต้นการแปลผลทางชีวภาพด้วย BiNGO ที่ท าให้ได้ผลการวิเคราะห์เป็นจ านวนทัง้สิน้ 174 ยีน
ออนโทโลยี ซึ่งมีจ านวนมากและยากต่อการแปลผล จึงน าข้อมูลยีนออนโทโลยีที่ได้มาท าการจัดกลุ่มด้วยหลกัการของการ
วิเคราะห์กลุม่แบบขัน้ตอน (Hierarchical clustering analysis) ของโปรตีนสมาชิกในแต่ละชุดของยีนออนโทโลยี เพื่อท าการ
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จัดกลุ่มและลดจ านวนของยีนออนโทโลยีที่มีปริมาณและความซับซ้อนที่มากใ ห้ลดน้อยลง เพื่อให้ง่ายต่อการแปลผลทาง
ชีวภาพมากยิ่งขึน้ (Duangnapa et al., 2015) 
 
ผลการวิจัยและวิจารณ์ผล 

การตอบสนองของพืชต่อสิ่งเร้าถูกควบคุมผ่านระบบการป้องกันตนเองของพืชที่ซบัซ้อน ซึ่งเก่ียวข้องกับวิถีการ
สงัเคราะห์สามวิถี คือ กรดซาลิไซลิก (Salicylic acid, SA) กรดจัสโมนิก (Jasmonic acid, JA) และเอธิลีน (Ethylene, ET) 
(van Verk et al., 2011) โดยวิถีการสงัเคราะห์กรดจัสโมนิกที่มีบทบาทหน้าที่เก่ียวข้องกบัการยบัยัง้การเจริญเติบโตของพืช 
และสามารถเพิ่มการแสดงออกของยีนท่ีควบคมุเก่ียวกบัการตอบสนองทางสรีรวิทยาหลายประการในพืช เช่น การสร้างเอธิลีน 
การสร้างคลอโรฟิลล์ และ การสร้างเบตาคาร์โรทีน อีกทัง้กรดจัสโมนิกยงัมีบทบาทส าคญัเก่ียวกบัความต้านทานโรคของพืช
ในอะราบิดอพซิส ทาเลียนา (Arabidopsis thaliana) เป็นต้น (Wasternack et al., 2013) โดยในการวิจัยครัง้นีจ้ะให้
ความส าคญักับโปรตีนที่ได้จากการแสดงออกของยีนที่เก่ียวข้องกับวิถีการสงัเคราะห์กรดจัสโมนิก ซึ่งพบว่ามี โปรตีนหลกั 
(Major proteins) ได้แก่ FAD3, FAD7, FAD8, LOX, AOS, AOC, OPR3, ACX, MFP, KAT, JAR1, JMT ที่มีความส าคญัต่อ
กระบวนการสงัเคราะห์กรดจสัโมนิกในพืชซึง่เป็นข้อมลูที่ได้มาจากงานวิจยัของ van Verk et al. (2011) ดงัแสดงรายช่ือโปรตีน
ในตารางที่ 1 ที่ได้แสดงผลการตรวจสอบโดเมนจากฐานข้อมูล Pfam (Finn et al., 2014) ขนาดของโปรตีน (กรดอะมิโน) 
ค าอธิบายของโปรตีน และจ านวนโฮโมโลกสัโปรตีนที่ได้จากการสืบค้นภายใต้ข้อมลูจีโนมของอะราบิดอพซิส ทาเลียนา จาก
ฐานข้อมลู STRING (Szklarczyk et al., 2015) ที่ผ่านการสืบค้นโฮโมโลกสัโปรตีนของกลุม่โปรตีนหลกัโดยอาศยัชดุเคร่ืองมือ 
local BLASTP ภายในโปรแกรม BioEdit (Hall, 1999) ก่อนที่จะน าข้อมูลล าดบักรดอะมิโนของโฮโมโลกัสโปรตีนทัง้หมดไป
สืบค้นข้อมลูปฏิสมัพนัธ์ระหว่างโปรตีนภายใต้ฐานข้อมูล STRING (Szklarczyk et al., 2015) แล้วน าข้อมลูที่ได้มาสร้างและ
ปรับแตง่เครือขา่ยปฏิสมัพนัธ์ระหวา่งโปรตีนด้วยโปรแกรม Cytoscape (Shannon et al., 2003) ดงัแสดงในภาพที่ 2B 

จากการตรวจสอบข้อมูลโปรตีนหลักที่เก่ียวข้องกับการวิถีการสังเคราะห์กรดจัสโมนิกจ านวน 12 โปรตีน และ                   
โฮโมโลกัสโปรตีนแสดงดงัตารางที่ 1 ซึ่งพบว่าโปรตีนในแฟมิลีเดียวกันจะมีส่วนประกอบของโดเมนร่วมกัน ดงัเช่นกรณีของ 
FAD3, FAD7 และ FAD8 ซึ่งโปรตีนทัง้สามชนิดจะมีโดเมนหลกัสองประเภทคือ DUF3474 (PF11960) และ FA_desaturase 
(PF00487) ซึ่งเป็นโดเมนที่มีบทบาทยังไม่แน่ชัด กับบทบาทของการเร่งปฏิกิริยาดีแซเทอเรสของกรดไขมัน ( Fatty acid 
desaturase) ตามล าดบั จากการตรวจสอบล าดบักรดอะมิโนของโปรตีนด้วยฐานข้อมูล Pfam (Finn et al., 2014) โปรตีนทัง้
สามชนิดเก่ียวข้องกับการสังเคราะห์กรดอัลฟาลิโนเลนิก (-linolenic acid, 18:3) ซึ่งเป็นสารตัง้ต้นที่ส าคัญของวิถีการ
สงัเคราะห์กรดจสัโมนิก (Wasternack et al., 2013 และ van Verk et al., 2011) โฮโมโลกัสโปรตีนที่ตรวจสอบพบเพิ่มเติมมี
จ านวนทัง้สิน้ 3 โฮโมโลกสัโปรตีน ได้แก่ FAD2, FAD5 และ FAD6 ซึง่เป็นโปรตีนที่มีสว่นเร่งปฏิกิริยาดีแซเทอเรสของกรดไขมนั
เช่นเดียวกัน แต่ท าให้ได้ผลผลิตของกรดไขมนัไม่อิ่มตัวที่แตกต่างกัน คือ กรดลิโนเลอิก (Linoleic acid, 18:2) (Lamesch               
et al., 2012) ส าหรับโปรตีนในแฟมิลีไลปอกซีจีเนส (Lipoxygenase, LOX) ที่ท าหน้าที่ในการเร่งปฏิกิริยาการเปลี่ยนแปลง              
กรดไขมันไม่อิ่มตัวไปเป็นไฮโดรเปอร์ออกไซด์ (Hydroperoxide) ในกระบวนการที่ เ รียกว่าไฮโดรเปอร์ออกซิเดชัน 
(Hydroperoxidation) ของกรดไขมัน ซึ่งพบโฮโมโลกัสโปรตีนภายในจีโนมของอะราบิดอพซิส ทาเลียนา จ านวนทัง้สิน้ 6               
โฮโมโลกัสโปรตีน ได้แก่ LOX1, LOX2, LOX3, LOX4, LOX5 และ LOX6 (Utame, 2011) ส่วนโปรตีน AOS (Allene oxide 
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synthase) เป็นเอนไซม์ที่เร่งปฏิกิริยาการดีไฮเดรชนั (Dehydration) ของไฮโดรเปอร์ออกไซด์ ไปเป็นอลัลีนออกไซด์ (Allene 
oxide) โดยไม่พบว่ามีโฮโมโลกัสโปรตีน หรือมีลกัษณะเป็นยีนเดี่ยว (Single gene) ในจีโนมของอะราบิดอพซิส ทาเลียนา 
(Schaller et al., 2009 และ Turner et al., 2002) 

ส าหรับ AOC (Allene oxide cyclase) จะเป็นเอนไซม์ที่เร่งปฏิกิริยาการสร้างวงแหวนที่มีความจ าเพาะทางสเตอริโอ
เคมี (Stereospecific cyclization) ของการเปลี่ยนแปลงจากอลัลีนออกไซด์ ที่ไม่เสถียรไปเป็น cis-(+)-OPDA ((9S, 13S)-12 
oxo-(10, 15Z)-phytodienoic acid) โดยที่จะพบโฮโมโลกัสโปรตีนของ AOC เป็นจ านวน 4 โฮโมโลกัสโปรตีนของจีโนม              
อะราบิดอพซิส คือ AOC1, AOC2, AOC3 ที่มีการแสดงออกในทุกส่วนของเนือ้เยื่อใบ (Leaf tissues) ในขณะที่ AOC4 จะมี
การแสดงออกในสว่นของเส้นใบหลกั (Main veins) (Wasternack et al., 2013) และในสว่นของ OPR3 (OPDA reductases3) 
ที่จะตรวจสอบพบโฮโมโลกสัโปรตีนทัง้สิน้ 6 โฮโมโลกสัโปรตีน แต่จะมีเพียง OPR3  เท่านัน้ที่เก่ียวข้องกบัการสงัเคราะห์กรด    
จัสโมนิกในอะราบิดอพซิส ทาเลียนา (Wasternack et al., 2013) ส าหรับโปรตีนล าดบัถัดมาทัง้สามชนิดได้แก่ ACX (Acyl-
CoA oxidase), MFP (Multifunctional protein ที่ประกอบไปด้วยเอนไซม์ Enoyl-CoA hydratase และ -hydroxy-acyl-CoA 
dehydrogenase) และ KAT (3-Ketoacyl-CoA thiolase) จะเก่ียวข้องกับปฏิกิริยาเบต้า-ออกซิเดชัน (-Oxidation) ของ
ขัน้ตอนการสงัเคราะห์กรดจสัโมนิก (Schaller et al., 2009)  ที่สามารถตรวจสอบพบโฮโมโลกสัโปรตีนเป็นจ านวน 6, 5 และ 3    
โฮโมโลกสัโปรตีน ตามล าดบั ในสว่นของโปรตีน JMT (Jasmonic acid carboxyl methyltransferase) จะท าหน้าที่เร่งปฏิกิริยา
เมธิลเลชัน (Methylation) ของกรดจัสโมนิกไปเป็น MeJA (Turner et al., 2002) และโปรตีน JAR1 (Jasmonic acid-amino 
acid synthetase) ที่เป็นเอนไซม์ที่เร่งปฏิกิริยาขัน้ตอนสุดท้ายของการสงัเคราะห์กรดจัสโมนิก (Wasternack et al., 2013)                   
พบโฮโมโลกสัโปรตีนจ านวน 3 และ 2 โฮโมโลกสัโปรตีน ตามล าดบั จากการตรวจสอบข้อมลูของโปรตีนหลกัจะพบว่าโปรตีน       
แต่ละชนิดที่เก่ียวข้องกับการสงัเคราะห์กรดจัสโมนิก จะเป็นเอนไซม์ซึ่งท าหน้าที่ในการเร่งปฏิกิริยาที่มีความจ าเพาะต่อสาร
ตวักลางของวิถีการสงัเคราะห์กรดจสัโมนิก บทบาทของโฮโมโลกสัโปรตีนจึงมีไมม่าก 
      ตารางที่ 1   ข้อมลูโปรตีนในวิถีการสงัเคราะห์กรดจสัโมนิก และจ านวนโฮโมโลกสัโปรตีนที่ได้จากการสืบค้น 

รายช่ือ 
โปรตีน 

โดเมน ขนาด 
(กรดอะมโิน) 

ค าอธิบาย จ านวน 
โฮโมโลกัสโปรตีน 

FAD3/7/8 DUF3474—FA_desaturase 386/446/435 Fatty acid desaturase 3/7/8 6 
LOX3 PLAT—Lipoxygenase  919 Lipoxygenase 3 6 
AOS P450 518 Allene oxide synthase 1 
AOC1 Allene_ox_cyc 254 Allene oxide cyclase 1 4 
OPR3 Oxidored_FMN 391 12-Oxophytodienoate   reductase 3 6 
ACX3 Acyl-CoA_dh_M—Acyl-CoA_dh_1 

—ACOX 
675 Acyl-coenzyme A oxidase 3 6 

MFP2 ECH_1—3HCDH_N—3HCDH 725 Peroxisomal fatty acid beta-oxidation 
multifunctional protein 

5 

KAT  zf-TAZ—HAT_KAT1—ZZ—zf-TAZ 1,706 Histone acetyltransferase 3 
JMT Methyltransf_7 389 Jasmonic acid carboxyl 

methyltransferase 
3 

JAR1 GH3 575 Jasmonic acid-amino acid synthetase 2 
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ภาพท่ี 2 แสดงลกัษณะของเครือขา่ยที่เก่ียวข้องกบัการสงัเคราะห์กรดจสัโมนิก ซึง่เป็นเครือขา่ยการแสดงร่วมของยีน
ที่ตอบสนองตอ่สภาวะที่เป็นสิง่เร้าตอ่การตอบสนองของพืชอะราบิดอพซิส ทาเลยีนา ท่ีได้จากการวิเคราะห์ข้อมลูไมโครอาร์เรย์
ของการแสดงออกของยีน 372 ชุดข้อมลู ที่มีจ านวนอาร์เรย์ชนิด 25K ทัง้หมด 1,437 อาร์เรย์  วิเคราะห์ร่วมกบัข้อมลูยีนและ 
ทรานสคริปชันแฟคเตอร์ของกระบวนการสงัเคราะห์กรดจัสโมนิกของพืชอะราบิดอพซิส ทาเลียนา ที่ดดัแปลงภาพมาจาก
งานวิจยัของ van Verk et al. (2011) (ภาพ 2A) และภาพแสดงเครือข่ายปฏิสมัพนัธ์ระหว่างโปรตีนที่ได้จากงานวิจยันี ้ซึ่งได้
จากการสร้างและปรับแตง่ด้วยโปรแกรม Cytoscape (Shannon et al., 2003) เพื่อจดัเรียงให้โปรตีนแตล่ะกลุม่แสดงผลส าหรับ
การเปรียบเทียบกบังานวิจยัของ van Verk et al. (2011) (ภาพที่ 2B) ซึ่งจดัแบ่งกลุม่โฮโมโลกสัโปรตีนตามสีของโปรตีนหลกั
ตามภาพ 2A ได้แก่ FAD3/7/8, LOX, AOS/AOC, OPR3, ACX/MFP/KAT, JAR1, และ JMT เมื่อน าข้อมูลเครือข่ายของ
กระบวนการสงัเคราะห์กรดจสัโมนิกมาจดัแบง่ออกตามกลุม่โปรตีนหลกัข้างต้น ก็จะท าให้ได้เครือข่ายย่อยของโปรตีนหลกัแต่
ละชนิดกบัโปรตีนที่เก่ียวข้อง ดงัแสดงในภาพท่ี 3A ซึง่แสดงภาพเครือขา่ยยอ่ยของการแสดงออกร่วมของยีนที่แสดงออกได้เป็น
โปรตีนหลกักบัยีนและทรานสคลิปชนัแฟคเตอร์ที่เก่ียวข้อง กบัภาพที่ 3B ที่แสดงเครือข่ายย่อยของกลุม่โฮโมโลกสัโปรตีนของ
โปรตีนหลกัที่มีปฏิสมัพนัธ์กบัโปรตีนที่เก่ียวข้อง 

เมื่อน าโฮโมโลกัสโปรตีนทัง้หมดของการสงัเคราะห์กรดจัสโมนิกที่ได้มาสร้างเครือข่ายปฏิสมัพันธ์ระหว่างโปรตีน
ตามที่แสดงดงัภาพท่ี 2B และ 3B จะท าให้ได้เครือขา่ยปฏิสมัพนัธ์ระหวา่งโปรตีนของโปรตีนหลกัแตล่ะชนิดที่มีการเช่ือมโยงกนั
ระหว่างโปรตีนหลกั LOX, AOS, AOC, OPR3, ACX, MFP และ KAT ซึ่งสอดคล้องกบัลกัษณะการท างานในการเร่งปฏิกิริยา
ของโปรตีนหลกัเหล่านีท้ี่มีการเร่งปฏิกิริยาต่อเนื่องกัน และในส่วนของเครือข่ายที่ไม่มีการเช่ือมโยงระหว่างโปรตีนหลกัหรือ              
มีลกัษณะเป็นเครือข่ายย่อยของโปรตีนหลกัแต่ละชนิด ได้แก่ FAD3/7/8, JMT และ JAR1 ที่อาจจะเป็นโปรตีนหลกัที่มีกลไก            
ในการเร่งปฏิกิริยาที่แยกยอ่ยออกไปท าให้ไมม่ีการปฏิสมัพนัธ์ระหวา่งโปรตีนหลกัเหลา่นีก้บัโปรตีนหลกัชนิดอื่น (Wasternack 
et al., 2013) ส าหรับโปรตีนอื่น (วงรีสขีาว รูปท่ี 2B และ 3B) จะเป็นกลุม่เครือขา่ยของโปรตีนที่ได้จากข้อมลูปฏิสมัพนัธ์ระหวา่ง
โปรตีนจากฐานข้อมลู STRING (Szklarczyk et al., 2015) ซึ่งเป็นข้อมลูที่ได้จากการวิเคราะห์ข้อมลูโปรตีนระดบัจีโนม ข้อมลู
การแสดงออกของยีน และข้อมลูจากผลการทดลองในห้องปฏิบตัิการ ที่มีลกัษณะของข้อมลูที่บง่ชีถ้ึงปฏิสมัพนัธ์ระหวา่งโปรตีน
ในสองลักษณะทัง้ทางพันธุกรรมและทางกายภาพ (Genetic and Physical interactions) ท าให้ลักษณะของเครือข่าย
ปฏิสมัพนัธ์ระหว่างโปรตีนที่ได้ของโปรตีนหลกัแต่ละชนิด ไม่สอดคล้องกับเครือข่ายการแสดงออกร่วมของยีนจากงานวิจยั              
ของ van Verk et al. (2011) ซึ่งเป็นการวิเคราะห์ข้อมูลระดับการแสดงออกของยีนของชุดข้อมูลไมโครอาร์เรย์เพื่อค้นหา          
ทรานส์คริปชนัแฟคเตอร์ (Transcription factors) และโปรตีนที่มีบทบาทในการควบคมุกระบวนการสงัเคราะห์กรดจสัโมนิก
ของอะราบิดอพซิส ทาเลยีนา (ภาพที่ 2A และ 3A) 
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ภาพที่ 2   ภาพการแสดงผลเครือข่ายที่เก่ียวข้องกบัวิถีการสงัเคราะห์กรดจสัโมนิก (A) เครือข่ายการแสดงออกร่วมของยีนที่

ดดัแปลงมาจากงานวิจยัของ van Verk et al. (2011) และ (B) เครือขา่ยปฏิสมัพนัธ์ระหวา่งโปรตีนจากงานวิจยันี ้
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ภาพที่ 3  ภาพการแสดงผลเครือข่ายที่เก่ียวข้องกับวิถีการสงัเคราะห์กรดจัสโมนิก โดยแยกตามโปรตีนหลกัแต่ละชนิด                 

(A) เครือข่ายการแสดงออกร่วมของยีนที่ได้มาจากงานวิจัยของ van Verk et al. (2011) และ (B) เครือข่าย          
ปฏิสมัพนัธ์ระหวา่งโปรตีนจากงานวิจยันี ้

 
จากข้อมูลเครือข่ายปฏิสมัพันธ์ระหว่างโปรตีนของกระบวนการสงัเคราะห์กรดจัสโมนิกจะถูกน ามาแปลผลทาง

ชีวภาพของโปรตีนทัง้หมดที่เป็นสมาชิกในเครือข่าย ด้วยการแปลผลยีนออนโทโลยีในกลุ่มกระบวนการทางชีวภาพ 
(GO_Biological_Process) ผา่นเคร่ืองมือ BiNGO (Maere et al., 2005) ซึง่เป็นปลัก๊อินของโปรแกรม Cytoscape (Shannon 
et al., 2003) ที่ท าให้ได้ผลการวิเคราะห์ของข้อมลูยีนออนโทโลยีในกลุ่มกระบวนการทางชีวภาพ เพื่อใช้ในการแปลผลทาง
ชีวภาพ เป็นจ านวนทัง้สิน้ 174 ยีนออนโทโลยี (ภาพที่ 4A)  จากจ านวนยีนออนโทโลยีที่ได้ออกมามีเป็นจ านวนมาก มีความ
ซบัซ้อน และถ้าหากตัง้คา่พารามิเตอร์เพื่อสร้างข้อจ ากดัของผลการวิเคราะห์ ก็จะท าให้ได้ผลการวิเคราะห์ที่ไม่ครบถ้วน จึงน า
ข้อมลูยีนออนโทโลยีที่ได้ทัง้หมดมาท าการจดักลุม่ด้วยหลกัการของการวิเคราะห์กลุม่แบบขัน้ตอน (Hierarchical clustering 
analysis) ของโปรตีนสมาชิกในแตล่ะชดุของยีนออนโทโลยี ท าให้สามารถจดักลุม่และลดจ านวนข้อมลูยีนออนโทโลยีเพื่อใช้ใน
การแปลผลทางชีวภาพตอ่ไปได้ง่ายขึน้ (ภาพท่ี 4B) 
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เมื่อท าการแปลผลทางชีวภาพของโฮโมโลกัสโปรตีนภายในเครือข่ายโดยอาศยัวิธีการจัดกลุ่มยีนออนโทโลยีด้วย
หลกัการวิเคราะห์กลุม่แบบขัน้ตอนของโปรตีนสมาชิกในแตล่ะชดุของยีนออนโทโลยี (Duangnapa et al., 2015) จะท าให้ได้ผล
แสดงดงัภาพที่ 4 ซึ่งท าให้การแปลผลของยีนออนโทโลยีของกลุ่มกระบวนการทางชีวภาพ (Biological process) ที่มีจ านวน
ทัง้สิน้ 174 ยีนออนโทโลยี สามารถตรวจสอบและท าการแปลผลได้ง่ายขึน้ โดยการจัดกลุ่มยีนออนโทโลยีนีจ้ะท าให้ยีน              
ออนโทโลยีที่มีความสอดคล้องกันในแง่ของยีน/โปรตีนสมาชิกมาอยู่ในกลุ่มคลสัเตอ ร์เดียวกัน ท่ีท าให้ง่ายต่อการแปลผล
มากกวา่การแปลผลโดยตรงจากรหสัหรือรายช่ือของยีนออนโทโลยีที่มีเป็นจ านวนมากและการแสดงผลจากโปรแกรมวิเคราะห์
มกัจะเรียงล าดบัจากนยัส าคญัของยีนออนโทโลยีที่น่าจะมีความเก่ียวข้องกบักลุม่ยีน/โปรตีนเป็นส าคญั (Maere et al., 2005) 
ท าให้มีโอกาสที่จะพลาดข้อมูลบางอย่างจากการแปลผลยีนออนโทโลยีที่เก่ียวข้องได้ จากตวัอย่างในภาพที่ 4B จะเห็นว่า
บทบาทของโปรตีนจากเครือข่ายการสังเคราะห์กรดจัสโมนิกมีความเก่ียวข้องการตอบสนองต่อสิ่งเร้าหลากหลายชนิด            
วิถีพาธเวย์ของกรดซาลิไซลิก  พฒันาการของอวยัวะ เมตาบอลิซึมของสารแปลกปลอมและเบนโซเอท เป็นต้น  ซึ่งข้อมลูยีน              
ออนโทโลยีที่ได้ไม่มีความแตกต่างจากการวิเคราะห์ข้อมลูเครือข่ายการแสดงออกร่วมของยีนที่ดดัแปลงมาจากงานวิจัยของ 
van Verk et al. (2011) ดังนัน้การสร้างเครือข่ายปฏิสมัพันธ์ระหว่างโปรตีนจึงไม่สามารถน ามาใช้ได้กับวิถีการสงัเคราะห์
กรดจัสโมนิก ซึ่งแตกต่างจากงานวิจัยของ Duangnapa et al. (2015) ที่แสดงให้เห็นถึงบทบาทและหน้าที่ที่ส าคญัของกลุม่            
โฮโมโลกสัโปรตีนจากวิถีการสงัเคราะห์ซาลไิซลกิในพืชอะราบิดอพซิส ทาเลยีนา ได้ 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
ภาพที่ 4  ภาพการแสดงผล (A) ข้อมลูยีนออนโทโลยีของกลุม่กระบวนการทางชีวภาพท่ีได้จากการวิเคราะห์เครือขา่ย     
               ปฏิสมัพนัธ์ระหวา่งโปรตีนจากงานวิจยันี ้และ (B) ผลจากการจดักลุม่ยีนออนโทโลยีเพื่อการแปลผลทางชีวภาพ 
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สรุปผลการวิจัย  
โดยสรุปการสร้างเครือข่ายปฏิสมัพนัธ์ระหว่างโปรตีนของวีถีการสงัเคราะห์กรดจัสโมนิกสามารถท าได้โดยการใช้

ฐานข้อมลูสาธารณะและเคร่ืองมือทางชีวสารสนเทศที่เปิดให้ใช้ฟรี แต่เครือข่ายที่ได้จะมีความถกูต้องสมบรูณ์ก็ขึน้อยูก่บัการ
พฒันาและปรับปรุงฐานข้อมลูที่น ามาใช้ และโฮโมโลกัสโปรตีนจะมีบทบาทที่ส าคญักับบางสภาวการณ์ภายในเซลล์ ซึ่งไม่
สามารถใช้ร่วมกันได้กับการแสดงออกของโปรตีนที่มีความจ าเพาะกับชนิดของเซลล์และอวยัวะ  ดงันัน้การสร้างเครือข่าย
ปฏิสมัพนัธ์ระหวา่งโปรตีนจึงไมส่ามารถน ามาใช้ได้กบัวิถีการสงัเคราะห์กรดจสัโมนิก การเลอืกใช้การวิเคราะห์ข้อมลูล าดบัเบส
ระดบัจีโนมเพื่อตรวจสอบต าแหน่งควบคมุการแสดงออกของโปรตีนหลกัในกระบวนการสงัเคราะห์กรดจสัโมนิก รวมถึงข้อมลู
ปฏิสมัพนัธ์ระหว่างทรานส์คริปชนัแฟคเตอร์และยีนเป้าหมาย น่าจะเป็นทางเลือกที่เหมาะสมเพื่อท าความเข้าใจกลไกระดบั
โมเลกุลที่เก่ียวข้องได้ดียิ่งขึน้ และการจัดกลุ่มยีนออนโทโลยีมีส่วนช่วยในการแปลผลทางชีวภาพ แต่ถ้าหากมีการพฒันา
เคร่ืองมือการจดักลุม่และปรับปรุงฐานข้อมลูยีนออนโทโลยีให้สอดคล้องกบัวตัถปุระสงค์ของการใช้งานได้ ก็จะท าให้การแปล
ผลทางชีวภาพมีความถกูต้องและตรงตามความต้องการมากยิ่งขึน้  
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