
 
 
 
 
 
 
 

 

 

ยีนกับการสังเคราะหโปรตีน  
(Gene and Protein Synthesis) 

บทที่ 9 

โรคทางพันธุกรรมที่เกิดจากความผิดปกติของยีน เชน โรคเฟนิลคีทอนยูเรีย 
(phenylketonuria หรือ PKU) สงผลใหผูปวยมีอาการผิดปกติทางสมอง สติปญญาดอยกวา
ปกติ และพบวาผูปวยมีการสะสมของกรดฟนิลไพรูวิค (phenyl pyruvic acid) ปริมาณสูง 
เนื่องจากขาดเอนไซมที่จะเปลี่ยนแปลงเฟนิลอะลานิน (phenylalanine) ไปเปนไทโรซิน 
(tyrosine) ดังนั้นเฟนิลอะลานิน จึงเปล่ียนไปเปนกรดฟนิลไพรูวิคแทน ซึ่งจะสงผลตอการเจริญ
ของเนื้อเยื่อสมอง ทําใหผูปวยมีอาการปญญาออน จากขอมูลดังกลาวทําใหนักวิทยาศาสตร
ทราบวายีนนาจะมีสวนเกี่ยวของกับการสังเคราะหโปรตีน และยีนที่อยูในโมเลกุล DNA มี
หนาที่กําหนดลักษณะทางพันธุกรรม จากน้ันจะเขาสูการถอดรหัสพันธุกรรม (transcription) 
ไปเปนสาย mRNA เพ่ือเปนตัวสื่อความหมายทางพันธุกรรมจาก DNA จากน้ันสาย mRNA จะ
แปลรหัสพันธุกรรรม (translation) เพ่ือสังเคราะหสายโปรตีน (รูปที่ 9.1) 

 

รูปที่ 9.1 ยีนอยูในโมเลกุล DNA ทําหนาที่กําหนดลักษณะทางพันธกุรรม 
(แหลงที่มา: Molecular Biology of the Gene, Fifth Edition, 2004) 
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9.1 การถอดรหัสพันธกุรรม (transcription) 
 

สาย RNA ที่ถูกสังเคราะหขึ้นมีอยู 4 ชนิด คือ messenger RNA (mRNA), 
ribosomal RNA (rRNA), transfer RNA (tRNA) และ small nuclear RNA (snRNA) ซึ่งแตละ 
RNA มีหนาที่ๆแตกตางกันดังนี้คือ  

- mRNA เปนโมเลกุลที่สื่อความหมายทางพันธุกรรมจากโมเลกุล DNA เพ่ือไป
กําหนดลําดับการเรียงตัวของกรดอะมิโนที่อยูในสายโพลีเปปไทดที่จะสังเคราะหขึ้นใน
กระบวนการทรานสเลชั่น สาย mRNA ที่สรางขึ้นจากสาย DNA ตนแบบ (sense DNA) 
สามารถเรียกอีกชื่อหนึ่งไดวาเปนสาย sense RNA 

- rRNA เปนโมเลกุลที่มีขนาดแตกตางกัน และเปนองคประกอบของไรโบโซม 
(ribosome) ซึ่งมีสวนเกี่ยวของกับกระบวนการทรานสเลช่ันในการแปลลําดับเบสที่อยูบนสาย 
mRNA ใหไปเปนลําดับการเรียงตัวของกรดอะมิโนที่อยูในสายโพลีเปปไทด 

- tRNA เปนโมเลกุลขนาดเล็กมีหนาที่นําพากรดอะมิโนชนิดตางๆ ไปเรียงตัวบนไร-
โบโซมหนวยยอยขนาดใหญที่อยูบนสาย mRNA ขณะที่เกิดกระบวนการทรานสเลชั่น 

- snRNA เปนโมเลกุลที่เก่ียวของกับโครงสรางของ spliceosomes ซึ่งมีหนาที่ใน
การปรับแตงสาย mRNA ในเซลลของยูคาริโอตใหมีเฉพาะสวนที่สามารถแปลรหัสพันธุกรรมได 
(coding region)  

 
กระบวนการสังเคราะหสาย RNA คลายกับกระบวนการสังเคราะหสาย DNA แต

อยางไรก็ตามยังมีสิ่งที่แตกตางกัน 
 
กลไกการถอดรหัสพันธุกรรมประกอบดวย 3 ขั้นตอนหลัก ดังนี้ 

1.  กระบวนการเริ่มตน (initiation) 
เร่ืมมีการคลายเกลียวของสาย DNA จากน้ันสาย DNA 3’        5’ จะถูกใชเปนสาย

ตนแบบในการถอดรหัสพันธุกรรม เพ่ือสังเคราะหสาย RNA เรียกสาย DNA สายตนแบบน้ีวา 
sense strand DNA (รูปที่ 9.2 ก) 

 

2.  กระบวนการตอสายยาว (elongation) 
 เติม ribonucleoside triphosephate เขาไปที่ตําแหนง 3’-OH บริเวณปลายสาย 
RNA โดยมีเอนไซม RNA polymerase เปนตัวชวยทําปฏิกิริยา (ในขณะที่การสังเคราะหสาย 
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3.  กระบวนการสิ้นสุดการสังเคราะห (termination) 

สาย RNA ที่สังเคราะหขึ้นเปนสายเด่ียว (single strand) (รูปที่ 9.2 ค) และตองมีเบส
ที่จําเพาะเจาะจงกับสาย DNA ที่เปนตนแบบดวย (รูปที่ 9.3) 

 

 สาย RNA ที่สังเคราะหขึ้น และเปนตัวกําหนดการสังเคราะหโปรตีน จะเรียกวา pre-
mRNA หรือ sense strand RNA (แตสําหรับสาย RNA ที่มีเบสที่จําเพาะเจาะจงกับสาย pre-
mRNA นี้ เรียกวา antisense RNA) หลังจากน้ันจะมีการดัดแปลงรูปรางของสาย pre-mRNA 
เพ่ือเพ่ิมความคงตัว และไมใหถูกยอยสลายดวยเอนไซมนิวคลีเอส นอกจากน้ียังสงผลใหสาย 
mRNA เคลื่อนที่ออกจากนิวเคลียสไปสูไซโตพลาสซึมไดงายขึ้น ดังน้ัน pre-mRNA จึงถูก
เรียกชื่อใหมวา mRNA และพรอมที่จะออกนอกนิวเคลียสโดยผานทางนิวเคลียร พอร (nuclear 
pore) เพ่ือออกไปสูไซโตพลาสซึม จากน้ันจึงเขาสูกระบวนการแปลรหัสโปรตีน 

หลังเกิดกระบวนการทรานสคริปชั่น rRNA, tRNA และ snRNA จะเกิดเปนโมเลกุล
ขนาดเล็กที่มีหนาที่แตกตางกัน นอกจากน้ีโมเลกุลทั้งสามจะไมถูกแปลรหัสพันธุกรรมไปเปน
สายโปรตีนในกระบวนการทรานสเลชั่น ในขณะที่ mRNA ถูกแปลรหัสพันธุกรรมใน
กระบวนการทรานสเลชั่น นอกจากน้ียังพบวา mRNA มักเปนโมเลกุลสายเด่ียวที่ไมถาวร และ
มีอายุสั้นกวา RNA ชนิดอ่ืนๆ เน่ืองจากจะสลายตัวไปเม่ือหมดหนาที่บงการการสังเคราะห
โปรตีน  

กลุมเบส 3 ตัวที่เรียงตัวกันตามลําดับ (triplet) ในสาย mRNA มีความหมายเปนสูตร
รหัส 1 สูตร เรียกวา โคดอน (codon) แตละโคดอนสื่อความความหมายสําหรับกรดอะมิโน 1 
ชนิด โคดอนที่มีรหัส AUG จะสื่อความหมายเริ่มตนการแปลรหัสพันธุกรรม เพ่ือสังเคราะหสาย
โพลีเปปไทด สําหรับโคดอนที่มีรหัส UAA หรือ UAG หรือ UGA จะสื่อความหมายสิ้นสุดการ
สังเคราะหสายโพลีเปปไทด 

 

 

 
 

 



 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

ก  
 

รูปที่ 9.2 การสังเคราะหสาย RNA (ก) ใชสาย DNA ตนแบบเพียงสายเดียว 
(แหลงที่มา: Life: The Science of Biology, Seventh Edition, 2004) 
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รูปที่ 9.2 การสังเคราะหสาย RNA (ข) การเติม ribonucleoside triphosephate เขาไปทีต่ําแหนง 3’-OH บริเวณปลายสาย RNA 
(แหลงที่มา: Life: The Science of Biology, Seventh Edition, 2004) 
 
 

BI 251 167 



 BI 251

ค 

รูปที่ 9.2 การสังเคราะหสาย RNA (ค) สาย RNA ที่สรางขึ้นเปนสายเดี่ยว 
แหลงที่มา: Life: The Science of Biology, Seventh Edition, 2004) 

 
 

(
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รูปที่ 9.3 RNA ที่สังเคราะหขึ้นตองมีเบสที่จําเพาะเจาะจงกับสาย DNA ที่เปนตนแบบ 
(แหลงที่มา: http://www.aw-bc.com/) 
 

9.2 การแปลรหัสพันธกุรรม (translation) 
 
ตัวอยางของ E. coli (prokaryote) 
กระบวนการสงัเคราะหโปรตีน ใชสารเคมีชนิดตางๆ (รูปที่ 9.4) ดังนี้ 

1.  mRNA: นําส่ือความหมายทางพันธุกรรมจากโมเลกุล DNA เพ่ือกําหนดลําดับการ
เรียงตัวของกรดอะมิโนในสายโพลีเปปไทดที่จะสังเคราะหขึ้น 

2.  tRNA: เปนตัวกระตุน และนําพากรดอะมิโนชนิดตางๆ ไปเรียงตัวบนไรโบโซม 
หนวยยอยขนาดใหญ 

3. rRNA: เปนโมเลกุลที่มีขนาดแตกตางกัน และเปนองคประกอบรวมกับโปรตีนใน
ไรโบโซม (ribosome) โดยไรโบโซมมีโครงสรางประกอบดวยหนวยยอย 2 หนวย คือ ไรโบโซม 
หนวยยอยขนาดเล็ก (small ribosome) ทําหนาที่เปนฐานรองรับสาย mRNA และไรโบโซม 
หนวยยอยขนาดใหญ (large ribosome) ทําหนาที่รองรับ tRNA คร้ังละไมเกิน 2 ตัวที่ตําแหนง
ตางกัน คือ ตําแหนง aminoacyl-tRNA site (A site) และ peptidyl-tRNA (P site) 

4. กรดอะมิโน 20 ชนิด พลังงาน และเอนไซมชนิดตางๆ เพ่ือชวยทําใหเกิดปฏิกิริยา
เคมีระหวางกรดอะมิโน และพลังงาน 

5. Mg2+, NH4
+, K+ และปจจัยเริ่มตนซึ่งเปนโปรตีน ไดแก IF-1, IF-2 และ IF-3 
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กระบวนการแปลรหัสโปรตนีประกอบดวย 3 ขั้นตอนหลักดังนี้ 
 
1. กระบวนการเริ่มตน (initiation) 

 
 1.1 รหัสพันธุกรรมเริ่มตน (start codon) ที่อยูบน mRNA คือ AUG จะสงผลให 
tRNA ที่มีรหัสแอนติโคดอน (anticodon) UAC เขาไปจับกรดอะมิโน methionine ซึ่งกรดอะมิ
โนจะเขาไปจับที่บริเวณปลาย 3’ ของ tRNA ซึ่งมีลําดับเบส 3’-A-C-C- ไดเปน methionyl-
tRNA (Met-tRNAmet) 
 1.2 มีการเพ่ิมหมูฟอรมิล (formyl group) เขาที่กรดอะมิโน met กลายเปน
สารประกอบเชิงซอนที่เรียกวา N-formylmethionyl-tRNA fMet (fmet-tRNA) ซึ่งจะเปนตัวแรก
ที่เขาสูตําแหนงรหัสเริ่มตน AUG ของสาย mRNA (รูปที่ 9.5 ก) 
 หมายเหตุ tRNAMet ที่เปนตัวตอสายยาวของกรดอะมิโนจะไมมีการเพ่ิมหมูฟอรมิล
เหมือน tRNAMet ที่เปนตัวเริ่มตนกระบวนการแปลรหสั 

1.3 IF-2.GTP เขาไปรวมกับ fmet-tRNA กลายเปนสารประกอบเชิงซอน fmet-
tRNA.IF-2.GTP (รูปที่ 9.5 ข) 
 1.4 IF-3 รวมตัวชั่วคราวกับ mRNA และไรโบโซมชนิด 30S ทําใหไดสารประกอบ
เชิงซอน IF-3.mRNA.30S ซึ่งสารประกอบเชิงซอนตัวน้ีจะเขาทําปฏิกิริยารวมกับสารประกอบ
เชิงซอนของ fmet-tRNA.IF-2.GTP และ IF-1 จนไดสารประกอบเชิงซอนขนาดใหญที่เรียกวา 
30S initiation complex (รูปที่ 9.5 ค) 

 หมายเหตุ IF-1 IF-2 และ IF-3 มีหนาที่ในการนําเอาสาร fmet-tRNA, mRNA และ 
30S เขามาอยูดวยกันในสภาพที่คอนขางม่ันคง 

1.5 ไรโบโซมชนิด 50S เขามารวมกับ 30S initiation complex ไดเปนสารประกอบ
เชิงซอนที่เรียกวา 70S initiation complex พรอมทั้งมีการปลอยพลังงานจาก GTP เปน GDP 
และ IF ทั้ง 3 ชนิดก็หลุดออกดวย (รูปที่ 9.5 ง) 
 

หมายเหตุ ไรโบโซมชนิด 50S จะนําตําแหนง P Site มาที่บริเวณ fmet-tRNA.IF-
2.GTPเพ่ือเปนการปองกันกรดอะมิโนตัวอ่ืนเขามาจับที่บริเวณปลายของกรดอะมิโน met ที่
เปนตัวเริ่มตน 
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2.  กระบวนการตอสายยาว (elongation) กรดอะมิโนตัวอ่ืนจะเขามาตอทีละตวัตามรหัสโคดอน
ที่แปลไดจากสาย mRNA ในทิศทาง 5’         3’ 
 

 2.1 หลังจากเกิด 70S initiation complex ซึ่งมี tRNA อยูที่ตําแหนง P site จากน้ัน 
tRNA ตัวตอไปจะนํากรดอะมิโนเขามาตอทีละตัว โดยเรียงตามรหัสโคดอนที่แปลไดจากสาย 
mRNA ในทิศทาง 5’       3’ โดย tRNA จะเขาทําปฏิกิริยาเคมีกับกรดอะมิโนเฉพาะตัว เกิด
เปน aminoacyl-tRNA (aa-tRNA) พรอมกับมีพลังงาน GTP และสารปจจัยยืดยาว EF-T เพ่ือ
ตอสายโพลีเปปไทด (รูปที่ 9.5 จ) จนทําใหเกิด tRNA ที่มีกรดอะมิโน เรียก charge tRNA เขา
สูไรโบโซมชนิด 50S ที่ตําแหนง A site (รูปที่ 9.5 ฉ) 

 
 จากน้ันกรดอะมิโนตัวที่ 2 จะทําปฏิกิริยา peptidyl transferase กับกรดอะมิโนตัว

แรกที่อยูบน tRNA ในตําแหนง P site เพ่ือสรางพันธะเปปไทด (CO-NH) (รูปที่ 9.5 ช) จากน้ัน 
tRNA ตัวที่ 1 จะหลุดออกจาก large ribosome ที่ตําแหนง P site ไรโบโซมจะเคลื่อนตัวไป
ขางหนา ทําให tRNA ตัวที่ 2 ที่เคยอยูที่ตําแหนง A site ยายมาอยูที่ P site แทน โดยการ
ทํางานของ EF-G และ GTP (รูปที่ 9.5 ซ) จากน้ันกรดอะมิโนตัวอ่ืนจะเขามาตอทีละตัวตาม
รหัสโคดอนที่แปลไดจากสาย mRNA ในทิศทาง 5’      3 จนกวาจะพบรหัสหยุด (stop codon) 
ที่อยูบนสาย mRNA (รูปที่ 9.5 ฌ) 

 
3.  
 

กระบวนการสิ้นสุดการสังเคราะห (termination) 

3.1 สายโพลีเปปไทดจะส้ินสุดการสังเคราะหเม่ือเจอรหัสหยุด UAA หรือ UGA หรือ 
UAG ที่อยูบนสาย mRNA เม่ือเจอรหัสดังกลาวจะมีสารปจจัยปลดปลอย RF-1 RF-2 RF-3 
เขามาที่ไรโบโซม ณ ตําแหนง A site จากน้ันมีการตัดกลุม –C-O ของกรดอะมิโนตัวสุดทาย
ออกจาก tRNA ตัวสุดทายที่อยูที่ตําแหนง P site สงผลใหสายโพลีเปปไทดหลุดออกจากไรโบ
โซม พรอมกับ tRNA ปกติ (uncharge tRNA) (รูปที่ 9.5 ญ) หลังจากนั้นไรโบโซมขนาดเล็ก 
และใหญก็จะแยกตัวออกจากกัน เพ่ือกลับไปทําหนาที่เริ่มตนการแปลรหัสใหม (รูปที่ 9.5 ฎ) 

 
 

 

 

 



 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

รูปที่ 9.4 สารเคมีที่เกี่ยวของกับกระบวนการแปลรหัสโปรตีน 
(แหลงที่มา: Molecular Biology of the Gene, Fifth Edition, 2004) 
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   UGA 

 fMET 

 
 
 
 

รูปที่ 9.5 (ก) การเพิ่มหมูฟอรมิล (แหลงที่มา: Molecular Biology of the Gene, Fifth Edition, 2004) 

 fMET 

 UGA 
 
 
 
 
 

รูปที่ 9.5 (ข) IF-2.GTP เขาไปรวมกับ fmet-tRNA (แหลงที่มา: Molecular Biology of the Gene, Fifth Edition, 2004) 
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รูปที่ 9.5 (ค) สารประกอบเชิงซอนขนาดใหญที่เรียกวา 30S initiation complex 
(แหลงที่มา: Molecular Biology of the Gene, Fifth Edition, 2004) 

 
 
 
 

174 BI 251 



 
 

 
 

รูปที่ 9.5 (ง) สารประกอบเชิงซอนที่เรียกวา 70S initiation complex 
(แหลงที่มา: Molecular Biology of the Gene, Fifth Edition, 2004) 
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รูปที่ 9.5 (จ) tRNA ตวัตอไปจะนํากรดอะมิโนเขามาตอทีละตัว โดยเรียงตามรหัสโคดอนที่แปลไดจากสาย mRNA ในทศิทาง 5’       3’ 
แหลงที่มา: Molecular Biology of the Gene, Fifth Edition, 2004) (
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รูปที่ 9.5 (ฉ) tRNA ที่มีกรดอะมิโน เรียก charge tRNA เขาสูไรโบโซมชนิด 50S ที่ตําแหนง A site 
(แหลงที่มา: Molecular Biology of the Gene, Fifth Edition, 2004) 
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รูปที่ 9.5 (ช) กรดอะมิโนตัวที่ 2 จะทําปฏกิิริยา peptidyl transferase กับกรดอะมิโนตัวแรกที่อยูบน tRNA 
(แหลงที่มา: Molecular Biology of the Gene, Fifth Edition, 2004) 
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รูปที่ 9.5 (ซ) tRNA ตัวที่ 1 จะหลุดออกจาก large ribosome ที่ตําแหนง P site  
(แหลงที่มา: Molecular Biology of the Gene, Fifth Edition, 2004) 
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รูปที่ 9.5 (ฌ) กรดอะมิโนตัวอื่นจะเขามาตอทีละตวัตามรหัสโคดอนที่แปลไดจากสาย mRNA ในทิศทาง 5’   3’ 
(แหลงที่มา: Molecular Biology of the Gene, Fifth Edition, 2004) 
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รูปที่ 9.5 (ญ) สายโพลีเปปไทดจะสิ้นสุดการสังเคราะหเมื่อเจอรหัสหยุด UAA / UGA / UAG ทีอ่ยูบนสาย mRNA 
(แหลงที่มา: Molecular Biology of the Gene, Fifth Edition, 2004) 
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รูปที่ 9.5 (ฎ) ไรโบโซมขนาดเล็ก และใหญก็จะแยกตวัออกจากกัน  
แหลงที่มา: Molecular Biology of the Gene, Fifth Edition, 2004) (
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         DNA               mRNA              Protein 
transcription translation 

สรุปความสัมพันธระหวางกระบวนการ DNA replication, transcription และ 
translation เปนดังนี้ 

 

 

 

 

 

 

 

 

 
กระบวนการจาํลองโมเลกุล DNA กระบวนการถอดรหัสพันธุกรรม และกระบวนแปล

รหัสพันธุกรรม (รูปที่ 9.6) 
 
 กระบวนการจําลองโมเลกุล DNA (พบในนิวเคลียส) เปนกระบวนการที่เก่ียวของกับ
การสังเคราะหสาย DNA ใหมีจํานวนเพิ่มขึ้นจาก 1 โมเลกุลเปน 2 โมเลกุล ซึ่งการจําลองแบบ
นี้เปนแบบ semi-conservative 
 

กระบวนการถอดรหัสพันธุกรรม (พบในนิวเคลียส) เปนกระบวนการที่เก่ียวของกับ
การสังเคราะหสาย RNA จากสาย DNA กระบวนการนี้สามารถสังเคราะหไดทั้งสาย mRNA 
rRNA และ tRNA แตสาย RNA ชนิด mRNA จะเปน RNA ชนิดเดียวที่ทําหนาที่เปนตัวสื่อ
ความหมายทางพันธุกรรมจากสาย DNA เพ่ือกําหนดลําดับการเรียงตัวของกรดอะมิโนในสาย
สายโพลีเปปไทดที่สังเคราะหขึ้น 

กระบวนการแปลรหัสพันธุกรรม (พบในไซโตพลาสซึม) เปนกระบวนการที่เก่ียวของ
กับการสังเคราะหสายโพลีเปปไทด หรือสายโปรตีนจากสาย mRNA  

 

  

 
 
 

nucleus cytoplasm nucleus 

replication 
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รูปที่ 9.6 บริเวณที่เกิดกระบวนการ DNA replication, transcription และ translation 
แหลงที่มา: Molecular Biology of the Gene, Fifth Edition, 2004) (

184 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 



9.3 สูตรรหัสพันธุกรรม (genetic code) 
 
 DNA ถายทอดคําส่ังผาน mRNA ซึ่งเปนตัวบงการการแปลคําส่ังออกมาในรูปของโพ
ลีเปปไทด (รูปที่ 9.7) สูตรรหัสพันธุกรรมใน RNA ประกอบดวยเบส 3 ตัว (triplet code) และ
อยูในรูปแบบแยกอิสระโดยไมมีชองไฟ (ตารางที่ 9.1) 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
รูปที่ 9.7 DNA ถายทอดคําส่ังผาน mRNA ซึ่งเปนตัวบงการการแปลคําส่ังออกมาในรูปของโพ
ลีเปปไทด 
(แหลงที่มา: http://www.aw-bc.com/) 
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สูตรรหัสพันธุกรรม (codon) มีจํานวนทั้งสิ้น 64 ตัว (4×4×4) แตมีจํานวนกรด  อะมิ
โนเพียง 20 ตัว แสดงวารหัสพันธุกรรมจํานวน 64 - 20 = 44 ตัว นาจะมีคุณสมบัติดังนี้ 
 
- 
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ดีเจเนอเรตโคด (degenerate code) คือ สูตรรหัสพันธุกรรมบางตัวสามารถแปลรหัสเปน
กรดอะมิโนชนิดเดียวกันได เชน 
 
  UCU 
  UCC                  serine (Ser) 
  UCA 
  UCG 
  
- นอนดีเจเนอเรตโคด (nondegenerate code) คือ สูตรรหัสพันธุกรรมแตละชนิดมีความหมาย
ในการแปลรหัสเปนกรดอะมิโนชนิดเดียว เชน  
 
   AUG   methionine (Met)  
     UGG    trypthophane (Trp) 
 
- นอนเซนตโคด (nonsense code) คือ สูตรรหัสพันธุกรรมที่ไมมีความหมายในการแปลรหัส
เปนกรดอะมิโนชนิดใดเลย แตอาจทําหนาที่อ่ืน เชน UAA, UAG และ UGA ซึ่งเปนรหัสหยุด 
ทําหนาที่สื่อความหมายใหกับปจจัยปลอดปลอย (release factor)
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ตารางที่ 9.1 สูตรรหัสพันธกุรรม (แหลงที่มา: Life: The Science of Biology, Seventh Edition, 2004) 
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จากตารางสูตรรหัสพันธุกรรม พบวา 
1. สูตรรหัสประกอบดวย 3 เบส ซึ่งแตละสูตรรหัสแยกกันแบบอิสระไมมีชองไฟ  
2. สูตรรหัสสามารถแบงเปน degenerate code, non degenerate และ nonsense code  
3. degenerate code สวนใหญมีเบสตัวแรก และตัวที่สองเหมือนกันทุกสูตร แตตางกัน

เฉพาะเบสตัวที่สาม ซึ่งจะเปนผลดี เน่ืองจากถาส่ิงมีชีวิตเกิดมิวเทชั่นที่เบสตัวที่สาม ก็
จะไมมีผลตอการแปลรหัสกรดอะมิโนเทาใดนัก เพราะสิ่งมีชีวิตน้ันยังสรางกรดอะมิโน
ชนิดเดิมอยู 

4.   มีกรดอะมิโน 9 ชนิด ที่แตละชนิดส่ือความหมายดวยสูตรรหัส  2 สูตร ซึ่งมักพบวา  
- ถาสูตรหนึ่งมีเบสตัวที่สามเปน U อีกสูตรหนึ่งที่เหลือจะมีเบสตัวที่สามเปน C 

 - ถาสูตรหนึ่งมีเบสตัวที่สามเปน A อีกสูตรหนึ่งที่เหลือจะมีเบสตัวที่สามเปน G 
 

นอกจากนี้พบวา แอนติโคดอนบน tRNA ชนิดเดียวสามารถจับกับคูเบสท่ีมีรหัสโค-
ดอนซ่ึงอยูบนสาย mRNA ไดมากกวา 1 ชนิด จึงทําใหกรดอะมิโนที่ไดตางกัน เรียก
ปรากฏการณเชนนี้วา การจับคูเบสแบบวอบเบิล  
 การจับคูเบสแบบวอบเบิล คือ แอนติโคดอนของ tRNA จะมีความจําเพาะกับเบส 2 ตัว
แรกของโคดอน ซึ่งมีผลให tRNA ชนิดเดียวกันสามารถจับคูเบสแปลรหัสจากโคดอนได
มากกวา 1 โคดอน เชน 
 

UUA    mRNA 

AAU                tRNA 

UUG                mRNA 

AAU                tRNA 

 
 
สรุป แอนติโคดอน สามารถจับคูกับโคดอนไดหลากหลาย 
 

9.4 เอนไซมรีเวิรสทรานสคริปเทส (reverse transcriptase) 
 

คือเอนไซมที่มีบทบาทเกี่ยวของกับปฏิกิริยาถอดรหัสยอนกลับจาก RNA ไปเปน DNA 
สวนใหญเอนไซมชนิดน้ีจะอยูในไวรัสที่มี RNA เปนสารพันธุกรรม เชน เรโทไวรัส (retrovirus) 
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    RNA polymerase 
DNA      RNA             Protein 

Reverse transcriptase 
 

  
เม่ือเรโทไวรัสเขาไปในโฮสต (host) จะใชเอนไซมรีเวิรสทรานสคริปเทสเปลี่ยนจีโนม 

RNA ใหเปน DNA เรียก DNA ที่เกิดขึ้นน้ีวา โปรไวรัส (provirus) จากน้ันโปรไวรัสจะเขาไป
แทรกอยูใน DNA ของโฮสต เพ่ือถอดแบบจําลองโมเลกุล DNA (replication) และถอดรหัส
พันธุกรรม (transcription) พรอมกับ DNA ของโฮสตเสมอ (รูปที่ 9.8) 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

รูปที่ 9.8 วัฏจักรของเรโทไวรัส 
แหลงที่มา: http://www.mun.ca/biochem/courses/3107/images/retrovirus.gif) (
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แบบฝกหัดทายบท 
 

1. จงเติมชื่อกระบวนการที่เกิดขึ้นในภาพดานลางนี้ และบริเวณที่พบกระบวนการ

ดังกลาว 

กระบวนการ             ………….         ……………..             ……………. 

         DNA                      mRNA                    Protein  

บริเวณที่พบ             ………….          ……………..             ……………. 

 

2. ถาสาย DNA ที่คุณเห็นเขาสูกระบวนการทรานสคริปชั่น สายที่ไดเรียกวาสาย

อะไร และมีลําดับเบสเปนอยางไร นอกจากนี้เอนไซมที่ใชสรางสายดังกลาวมีชื่อวาอะไร  

 

3’  TCTACGCGTATGCGATATGCCCGTAATGACAAACT   5’ สาย DNA 
5’  ……………………………………………………………....   3’ สาย............. 
 

เอนไซมที่ใช คือ............................................... 
 

3. สายที่สังเคราะหไดจากกระบวนการทรานสคริปชั่นในขอ 2 เม่ือเขาสูกระบวน กา
รทรานสเลชั่นจะสังเคราะหสายโพลีเปปไทดไดก่ีสาย และสายโพลีเปปไทดประกอบดวยกรดอะ
มิโนก่ีตัว   

ไดสายโพลีเปปไทดจํานวน.....................................สาย 
สายโพลีเปปไทดประกอบดวยกรดอะมิโน................ตัว 
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