
 
 

                                                                                                                                     

 
 
                           

                      
 

บทที่ 4 
ยีนและโครโมโซม 

Gene and Chromosome 

 

 

ยีนเปนตัวควบคุมลักษณะตางๆ ของสิ่งมีชีวิต บนโครโมโซมจะมียีนจํานวนมาก
อยูรวมกัน รูปรางและขนาดของโครโมโซมจะแปรผันในระหวางวัฏจักรชีวิตของเซลล ทั้งน้ี
ขนาดของโครโมโซมไมไดเปนสัดสวนกับจํานวนยีนที่อยูบนโครโมโซม ในสภาพปกติ
จํานวนโครโมโซมของเซลลรางกายพืชเรียก โซมาติก (somatic) ไซโกติก (zygotic) หรือ 
ดิพลอยดนัมเบอร (diploid number) จํานวนโครโมโซมในเซลลสืบพันธุเรียกแฮพลอยด 
(haploid) หรือ แกมิติกนัมเบอร (gametic number) จํานวนโครโมโซมในแตละจีโนมเรียก
เบสิกนัมเบอร (basic number) ให 2n และ n แทนจํานวนโครโมโซมในไซโกตและเซลล
สืบพันธุ และให X แทนจํานวนเบสิกโครโมโซม เชน ขาวสาลี มีจํานวน 2n เทากับ 14  28  
42  จะมีจํานวน n เทากับ 7  14  และ 21 ตามลําดับ และ X เทากับ 7 ดังน้ัน ขาวสาลีจึงมี
โครโมโซมเปนดิพลอยด  เททราพลอยด และ เฮกซาพลอยด ตามลําดับ 
 
ยีน (gene) 

 
ยีนที่อยูบนโครโมโซมจะมีการเรียงตัวไมตอเน่ืองคือ ชวงรหัสสําหรับกําหนดชนิด

ของกรดอะมิโนเรียกวาเอ็กซอน (exon) และชวงที่ไมใชรหัสสําหรับกรดอะมิโนเรียกวา     
อินทรอน (intron) 

 
หนาที่ของยีนคือ การควบคุมและสงผลมายังฟโนไทป ในป ค.ศ. 1941 Beadle และ 

Tatum ไดคนพบปฏิกริยาทางชีวเคมีที่ผิดปกติใน Neurospora จึงไดเสนอทฤษฎีเกี่ยวกับยีน
ข้ึนเรียกวา ทฤษฎี "one gene-one enzyme" มีใจความสําคัญดังน้ี 
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1. ปฏิกิริยาทางชีวเคมีทุกปฏิกริยาในสิ่งมีชีวิตจะควบคุมดวยยีน 
 

2. ปฏิกริยาทางชีวเคมีทุกปฏิกริยาสามารถจะศึกษาและทราบขั้นตอน
ของการเปลีย่นแปลงในปฏิกริยานั้นๆ ได 
 

3. ในแตละข้ันตอนของปฏิกริยาเคมีจะควบคุมดวยยีน 1 ยีน 
 

4. ถาเกิดการกลายพันธุ (mutation) ในยีนตัวใดตัวหน่ึงจะมีผลทําให
เกิดการเปลีย่นแปลงความสามารถของเซลลที่จะทําใหปฏิกริยานัน้ดําเนินตอไปได 
 

การแสดงออกของยีน 
 
Wardlaw (1970) ไดอธิบายการแสดงออกของยีนวา "ยีนทุกยีนจะทําหนาที่

ในบางเวลาและมีบางยีนเทานั้นที่จะแสดงออกตลอดเวลาแตไมทุกยีนที่จะทําหนาที่
ตลอดเวลา" จากการทดลองของ Goldberg และคณะ (1978) ทําการสกัดเอ็มอารเอ็นเอจาก
เน้ือเยื่อใบยาสูบแลวทดสอบการเขาคูของเอ็มอารเอ็นเอกับโมเลกุลของดีเอ็นเอท่ีมียีนทั้งหมด
ของยาสูบพบวามีการเขาคูไดเพียง 5 เปอรเซ็นต เทาน้ัน แสดงใหเห็นวายีนที่แสดงออกใน
สวนของใบออนน้ันเปนเพียงสวนนอยเมื่อเทียบกับยีนทั้งหมด แสดงใหเห็นวาการแสดงออก
ของยีนมีความแตกตางกันไปตามการพัฒนาของเนื้อเยื่อ 
 

เม่ือมีการอภิปรายเกี่ยวกับพันธุกรรมของสิ่งมีชีวิตพวกยูคาริโอทมักวิเคราะหถึง
โครงสรางและการแสดงออกของยีนบนโครโมโซมในนิวเคลียสและมีขอจํากัดเกี่ยวกับกฏ
การกระจายของยีนในนิวเคลียส อยางไรก็ตามดีเอ็นเอไมไดต้ังอยูเฉพาะในนิวเคลียส
เทานั้นแตยังพบดีเอ็นเอไดในไมโทคอนเดรีย(พืชและสัตว) และคลอโรพลาสต (พืช) ยีน
ที่ต้ังอยูในออรแกเนลทั้งสองมีช่ือเรียกตางๆ เชน extrachromosomal genes, 
cytoplasmic genes, non-Mendelian genes, organellar genes หรือ extranuclear 
genes เปนตน สําหรับดีเอ็นเอในไมโทคอนเดรีย (mitochondria DNA; mtDNA) มีการ
แสดงออกที่เปนอิสระจากดีเอ็นเอในนิวเคลียส สิ่งมีชีวิตพวกยูคาริโอทมีประมาณ 2,000 
ไมโทคอนเดรียตอเซลล จีโนไมโทคอนเดรียของพืชมีขนาดประมาณประมาณ 570 กิโล
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เบส ทั้งรูปแบบวงกลมและเปนเสน มีรายงานวารหัสพันธุกรรมของไมโทคอนเดรียดีเอ็นเอ
บางสวนมีความแตกตางจากรหัสสากล (universal genetic code) เชน ไมโทคอนเดรีย
ของคนใช AUA เปนรหัสของเมทไทโอนีนมากกวาที่จะเปนรหัสของไอโซลูซีน และใช 
UGA เปนรหัสสําหรับทริพโทเฟนขณะที่รหัสสากลเปนรหัสหยุด (terminator codon)   
เปนตน 
 

สําหรับดีเอ็นเอของคลอโรพลาสต (chloroplast DNA; cpDNA) ประกอบดวย    
ดีเอ็นเอวงแหวนเกลียวคูในพืชช้ันสูงมีดีเอ็นเอยาวประมาณ 120 - 160 กิโลเบส ใน
สาหรายมีขนาด 85 – 292 กิโลเบส ในสาหรายสีเขียวสกุล Acetabularia มีคลอโรพลาสต 
ดีเอ็นเอขนาดใหญมากถึงประมาณ 2,000 กิโลเบส ในเซลลแตละชนิดมีจํานวนโมเลกุล
ของดีเอ็นเอและจํานวนโมเลกุลของคลอโรพลาสตแตกตางกันไป เชน สาหรายเซลลเดียว
พวก Chlamydomonas reinhardtii มี 1 คลอโรพลาสตตอเซลล แตละคลอโรพลาสตมี 100 
ชุดของดีเอ็นเอ ขณะที่ Euglena gracilis  มีประมาณ 15 คลอโรพลาสตตอเซลล ที่มี 40 
ชุดดีเอ็นเอตอคลอโรพลาสต โดยเฉลี่ยในพืชจะมียีนอยูประมาณ 100 - 150 ยีน เรียง
ติดกัน ผลผลิตของยีนหลายยีนที่จําเปนตอการทํางานของคลอโรพลาสตมาจากนิวเคลียส 
เชน เอนไซมไรบูโรสบิสฟอสเฟต คารบอกซิเลส (riburose bisphosphate carboxylase) 
การใชจีโนมในคลอโรพลาสตเพื่อศึกษาวิวัฒนาการของพืชดวยเทคนิค RFLP (Restriction 
Fragment Length Polymorphism) โดยอาศัยความแตกตางหรือความหลากหลายของ
ขนาดดีเอ็นเอที่เกิดจากการตัดดวยเอนไซมตัดจําเพาะ (restriction enzyme) ในการ
จําแนกความแตกตางของชนิดพืชเน่ืองจากจีโนมในคลอโรพลาสตมีขนาดเล็กดีเอ็นเอและ
คลอโรพลาสตของพืชตางๆ มีลักษณะคลายกัน การใชเอนไซมตัดจําเพาะชนิดตางๆ จึง
สามารถใชระบุความสัมพันธของชนิดพืชได  
 

ขอมูลพื้นฐานเก่ียวกับจีโนมที่อยูนอกนิวเคลียส 
 
นอกจากนิวเคลียสแลวดีเอ็นเอซ่ึงเปนสารพันธุกรรมยังบรรจุอยูในไมโทคอนเดรีย

และคลอโรพลาสตโดยที่ดีเอ็นเอในไมโทคอนเดรียของสิ่งมีชีวิตสวนใหญและดีเอ็นเอใน

 
 
                                                                                                          

BT465       47
 

                                                                                                                                     



คลอโรพลาสตของส่ิงมีชีวิตทุกชนิดมีลักษณะเชนเดียวกับดีเอ็นเอในนิวเคลียสคือมีรูปราง
กลม พันเกลียวคู ในขณะที่ดีเอ็นเอในไมโทคอนเดรียของสิ่งมีชีวิตบางชนิดเปนเสนตรง 
ลักษณะเฉพาะของไมโทคอนเดรียและคลอโรพลาสตจะมีตําแหนงของดีเอ็นเอจํานวนมาก
เรียกวา nucleiod region โดยแตละตําแหนงน้ันจะมีโมเลกุลของดีเอ็นเออยูหลายชุด 

 
จีโนมในไมโทคอนเดรียและคลอโรพลาสตจะประกอบดวยยีนที่เปนสวนอาร   

อารเอ็นเอของไรโบโซมของออรแกแนลทั้งสองนี้สําหรับทีอารเอ็นเอจํานวนมากใชในการ
สังเคราะหโปรตีน มีโปรตีนจํานวนหน่ึงที่ยังคงอยูและแสดงหนาที่จําเพาะตอออรแกแนลน้ี
สวนโปรตีนอื่นๆ จะอยูภายในนิวเคลียส สังเคราะหบนไซโทพลาสมิกไรโบโซมแลวจึงสง
มายังออรแกแนลตางๆ มีการคนพบวารหัสพันธุกรรมที่แตกตางกันของสิ่งมีชีวิตบางชนิดมี
ผลเนื่องจากยีนที่มาจากไมโทคอนเดรียน่ันเอง ดวยเหตุน้ีการวิเคราะหดีเอ็นเอในไมโท
คอนเดรียจึงถูกนํามาใชเพ่ือศึกษาความสัมพันธระหวางสิ่งมีชีวิตที่นาจะมีลักษณะอันสืบ
ทอดมาจากแมเพียงฝายเดียว 

 
ลักษณะพันธุกรรมที่ถูกควบคุมและถายทอดมาสูรุนลูกซึ่งเปนผลมาจากยีนใน  

ไมโทคอนเดรียและคลอโรพลาสตน้ันแตกตางจากลักษณะพันธุกรรมที่ควบคุมจากสาร
พันธุกรรมในนิวเคลียส เน่ืองจากไมมีการกระจายอันเน่ืองจากการแบงเซลลแบบไมโอซีส 
เปนลักษณะจากแมเพียงฝายเดียว ถูกกําหนดใหแสดงออกอยางเฉพาะเจาะจง ไมสามารถ
ทําแผนที่ยีนเช่ือมตอกับกลุมลิงเกจในนิวเคลียสได และลักษณะทางฟโนไทปที่เปนผลจาก
การกลายของสารพันธุกรรมภายนอกนิวเคลียสนั้นจะแสดงออกภายหลังการแลกเปลี่ยน
โครโมโซมในนิวเคลียส 

 
ตัวอยางที่ปรากฏลักษณะการกลายพันธุจากยีนที่อยูในไมโทคอนเดรียหรือ   

คลอโรพลาสตไดแก ลักษณะใบดางในตน four o’clock (Mirabilis jalapa) การเติบโตลดลง
ของ เ ช้ื อ รา  และการต านทานสารปฏิ ชี วนะห รือพฤติกรรมที่ ไม เป นอิ ส ระ ใน 
Chlamydomonas เปนตน 
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ไมใชทุกกรณีของลักษณะที่ถายทอดซึ่งถูกควบคุมจากภายนอกนิวเคลียสจะมา
จากยีนในไมโทคอนเดรียหรือคลอโรพลาสต มีหลายตัวอยางที่ปรากฏในยูคาริโอทเปนผล
มาจากแบคทีเรียหรือไวรัสที่อาศัยอยูรวมกับส่ิงมีชีวิตอื่นแลวเกิดการสงถายยีนเขาสู
สิ่งมีชีวิตนั้นหลังจากเกิดการผสมไซโทพลาซึม 

 
ผลจากฝายแม (maternal effect) ถูกจํากัดดวยลักษณะฟโนไทปเฉพาะของแตละ

สิ่งมีชีวิตซึ่งกอกําเนิดโดยจีโนมในนิวเคลียสของฝายแมมีผลมาจากเอ็มอารเอ็นเอและ/หรือ
โปรตีนซ่ึงอยูในไข (oocyte) กอนเขาปฏิสนธิ โดยสวนประกอบตางๆ เหลานี้เขาสู
กระบวนการพัฒนาของเอมบริโอต้ังแตเร่ิมแรก ผลจากฝายแมมีความแตกตางจากลักษณะ
ถายทอดที่ถูกควบคุมจากภายนอกนิวเคลียส  โดยรูปแบบของลักษณะที่มาจากฝายแม
ของยีนที่อยูนอกนิวเคลียสปรากฏขึ้นเน่ืองจากไซโกทไดรับออรแนเนลทั้งหมดที่มีอยูใน
เซลลจากฝายแม 

 
การแสดงออกของยีนถูกกําหนดโดยที่วาไดมาจากพอหรือแมขณะเดียวกันยีน

ทั้งหมดของพอและแมสามารถแสดงออกไดอยางอิสระ ปรากฏการณน้ีเรียกวา genomic 
imprinting ปจจุบันกําลังสนใจวา methylation patterns เปนพื้นฐานของปรากฏการณน้ี 
 

ตัวอยางพืชที่มีการถายทอดลักษณะที่ควบคุมดวยจีโนมนอกนิวเคลียส 
 
ลักษณะดางของตนบานเย็น (Mirabilis jalapa) 
 
ในป ค.ศ. 1908 คารล คอรเรนส ผูซ่ึงเปนหน่ึงในทีมนักวิจัยที่ทําการทดลอง

ยืนยันผลงานของเมนเดลไดยกตัวอยางพืชชนิดแรกที่มีลักษณะการถายทอดซึ่งควบคุม
ดวยยีนที่อยูในคลอโรพลาสต เขาเปนผูคนพบความผันแปรของลักษณะฟโนไทปของตน
บานเย็น ซ่ึงเปนพืชที่แตละกิ่งมีใบแตละสี ไดแก สีเขียว ขาว หรือ ใบดาง (ภาพที่ 5.1) ฟ
โนไทปทุกแบบของตนบานเย็นถูกกําหนดโดยไขโดยที่แหลงของเรณูไมมีสวนเกี่ยวของ 
เชน เมล็ดไดจากไขที่เกิดบนกิ่งที่มีใบสีเขียวเมื่อนําไปปลูกตนลูกทั้งหมดจะมีใบสีเขียว
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เทานั้น คอรเรนสสรุปวาลักษณะที่ปรากฏถูกถายทอดผานทางไซโทพลาซึมของฝายแม
เพราะเรณูมีสวนเกี่ยวของเพียงเล็กนอยหรือไมมีสวนเกี่ยวของกับไซโทพลาซึมที่ถายทอด
ไปสูไซโกทดังน้ันจึงไมมีอิทธิพลตอฟโนไทปของตนลูก นอกจากนี้ยังแนใจไดวาขอมูล
พันธุกรรมที่บรรจุอยูในแตละออรแกเนลหรืออยูในไซโทพลาซึมดวยเหตุใดเหตุหน่ึงแลวไป
มีอิทธิพลตอคลอโรพลาสตมีผลตอรูปแบบการถายทอดลักษณะดังกลาวเนื่องจากสีของใบ
มีความสัมพันธกับคลอโรพลาสตน่ันเอง 

 
ตารางที่ 4.1 ผลจากการผสม Mirabilis jalapa ที่มีลักษณะฟโนไทปแบบตางๆ  

(ดัดแปลงจาก : Russell, 1998) 
 

ฟโนไทปของกิ่ง 
(ตนแม) 

ฟโนไทปของกิ่ง 
(ตนพอ) 

ฟโนไทปของตนลูก 

ขาว ขาว 
เขียว 
ดาง 

ขาว 
ขาว 
ขาว 

เขียว ขาว 
เขียว 
ดาง 

เขียว 
เขียว 
เขียว 

ดาง ขาว 
เขียว 
ดาง 

ดาง, เขียวหรือขาว 
ดาง, เขียวหรือขาว 
ดาง, เขียวหรือขาว 
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ภาพที่ 4.1 ฟโนไทปของตนบานเย็น (Mirabilis jalapa) 

ที่มา : http://www.cbs.dtu.dk/staff/dave/roanoke/genetics44.html, 
http://fai.unne.edu.ar/biologia/genetica/genet3_archivos/ch4f30.gif 
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โครโมโซม (chromosome) 
 

โครโมโซมประกอบดวยโปรตีนและดี เอ็นเอ ซ่ึงอยู ในรูปของโครมาทิน 
(Chromatin) มี 2 ประเภทคือ ยูโครมาทิน (euchromatin) เปนสวนที่ทํางาน มีการหดตัว
ไมเทากันและเฮเทอโรโครมาทิน (heterochromatin) ประกอบดวยลําดับเบสซ้ําๆ กัน 
(repeated sequences) มีการหดตัวมาก มีความสําคัญตอหนาที่การทํางานของโครโมโซม 

 
รูปรางของโครโมโซมสามารถจําแนกโดยอาศัยชนิดและตําแหนงของเซนโทเมียร

ไดเปน 4 ชนิด ไดแก เมทาเซนทริก (metacentric) ซับเมทาเซนทริก (submetacentric) 
อะโครเซนทริก (acrocentric) และ ทีโลเซนทริก (terocentric) ดังภาพที่ 4.2 

 

 
 

 

 
 
 
 

 
 

           (a)             (b)             (c)             (d) 
 
ภาพที่ 4.2 การจัดจําแนกโครโมโซมโดยใชตําแหนงของเซนโทเมียร  
  (ดัดแปลงจาก นิตยศรี, 2542) 

(a)  metacentric  :  ตําแหนงเซนโทเมียรอยูกลาง 
 

(b)  submetacentric  :  เซนโทเมียรไมอยูกลาง 
 

(c)  acrocentric  :  เซนโทเมียรอยูคอนไปทางใดทางหนึ่งมากกวา 
 

(d)  terocentric  :  เซนโทเมียรอยูปลายโครโมโซม 
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การทราบโครงสรางและสวนประกอบตางๆ ของโครโมโซมจะทําใหสามารถสราง
โครโมโซมเทียม  (artificial chromosome) ไดตามตองการซึ่งเปนความหวังของ
นักวิทยาศาสตรที่จะสรางพืชที่มีลักษณะดีสมบูรณทุกอยางตามตองการ 

 
สวนประกอบโครงสรางของโครโมโซมจําแนกไดดังน้ี 

 
1. เซนโทรเมียร (centromere) เรียกอีกอยางวา ไคนีโทคอร (kinetochore) เปน

ตําแหนงที่แขนทั้ง 2 ขางของโครโมโซมมาพบกัน มีโครงสรางเชิงประกอบ ทําหนาที่
ควบคุมการเคลื่อนที่ของโครโมโซมในการแบงเซลล โครโมโซมที่มีเซนโทรเมียร 1 
ตําแหนงเรียกวา โมโนเซนทริกโครโมโซม (monocentric chromosome) ถามี 2 ตําแหนง
เรียกวา ไดเซนทริกโครโมโซม (dicentric chromosome) นอกจากนี้อาจมีเซนโทรเมียรได
หลายตําแหนงเรียกวา โพลีเซนทริกโครโมโซม (polycentric chromosome) พบไดใน
แมลงพวก Hemiptera และ Heteroptera จัดเปนดิฟฟวสเซนโทรเมียร (diffuse 
centromere) สังเกตไดจากการที่พบสปนเดิลไฟเบอรจํานวนมากเชื่อมแตละเซนโทรเมียร
กับข้ัวเซลล เม่ือดิฟฟวสเซนโทรเมียรผานการฉายรังสีจะไดโครโมโซมที่มีขนาดตางๆ กัน
แตยังมีเซนโทรเมียรอยูทําใหการเคลื่อนที่ของโครโมโซมเปนไปอยางปกติในหลายๆ     
วัฎจกัรของการแบงเซลล 

 
2. Secondary Constriction และ Satellite เปนตําแหนงที่มีเบสซ้ําๆ กัน จะเห็น

ไดชัดในระยะแพไคนีมา แตอาจมียีนอารอารเอ็นเอ (rRNA gene) ไดหลายชุดที่บนแขน
ขางหน่ึงหรือทั้งสองแขน พบการสรางนิวคลีโอไล นอกจากนี้ในบางพืชยังพบโครโมโซมที่
มี Satellite ขนาดตางๆ กัน เรียกวา SAT-chromosome ซ่ึงมีเสนผานศูนยกลางเทากับ
หรือเล็กกวาโครโมโซม โดยเสนใยฟลาเมนตที่เช่ือม satellite กับโครโมโซมนั้นอาจสั้นหรือ
ยาวก็ได แตทั้ง satellite และฟลาเมนตจะมีรูปแบบและขนาดคงที่ในแตละโครโมโซม 
ตําแหนง Secondary Constriction หรือเรียกวา nucleolar organizing region (NOR) 
สามารถใชเปนเคร่ืองหมายไดเปนอยางดีเน่ืองจากพบไดเฉพาะในสิ่งมีชีวิตบางชนิด
เทานั้น 
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3. โครโมนีมาทา (chromonemata) เปนหนวยยอยของโครมาทิด ซ่ึงในทาง      
พันธุศาสตรถือวาไมใชสิ่งสําคัญ เน่ืองจากหนวยยอยของโครโมโซมที่ทําหนาที่ตางๆ 
เกิดขึ้นที่โครมาทิด ไมใชโครโมนีมาทา กิจกรรมดังกลาวไดแก การแบงเซลล การ
แลกเปลี่ยนช้ินสวน การขดตัวของโครโมโซม เปนตน นอกจากนี้ความผิดปกติตางๆ ที่
เกิดขึ้นเม่ือไดรับรังสีระหวางหรือหลังจากการสังเคราะหดีเอ็นเอมักจะเกิดที่โครมาทิด
มากกวาที่โครโมโซม 

 
4. เมทริกซ (metrix) ยังไมทราบหนาที่และโครงสรางชัดเจน เปนสวนที่อยู

ลอมรอบโครโมนีมาทามีผนังช้ันนอกเปนเน้ือเยื่อหุม (sheath หรือ pellicle) สันนิษฐานวา
เปนโครงสรางที่ชวยในการรวมตัวของโครโมนีมาทาเพื่อการทําหนาที่ของโครโมโซมและ
เปนช้ันที่หอหุมยีนในระหวางการแบงเซลล 

5. โครโมเมียร (chromomere) เปนโครงสรางที่เกิดจากการขดตัวของโครโมโซม
เปนตําแหนงที่มีการลอกรหัสและการคลายตัวออกเปนลูป มีการสังเคราะหอารเอ็นเอ  
สวนบริเวณที่มีการคลายตัวออกจะไมมีการลอกรหัส ในการแบงเซลลระยะแพไคนีมาจะ
เห็นโครโมเมียรเปนจุดเรียงอยูบนโครโมโซม 

 
6. ทีโลเมียร (telomere) เปนสวนปลายของโครโมโซม มีลําดับเบสซ้ําๆ กัน เปน

ลักษณะเฉพาะของแตละสิ่งมีชีวิต ถาสวนนี้ขาดหายไปปลายที่หักจะเขามาเชื่อมกันเอง 
เชน ถามีโครโมโซม 2 แทง ปลายที่หักของโครโมโซมทั้งสองจะมาเชื่อมกัน 
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ภาพที่ 4.3 สวนประกอบตางๆ ของโครโมโซม  (ดัดแปลงจาก นิตยศรี, 2542) 
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 โครงสรางของโครโมโซมระดับโมเลกุล 
 
  โครโมโซมประกอบดวยโปรตีนเปนแกนกลางมีดีเอ็นเอพันอยูรอบโปรตีน
เรียกวา DNA-binding protene โปรตีนแบงออกเปน 2 ชนิด คือ ฮีสโทน (histone) และ 
นอนฮีสโทน (non-histone) 
 
  เม่ือทําการยอมสีโครมาทินจะสามารถจําแนกออกเปน 2 พวก คือ 
 

1. ยูโครมาทิน (euchromatin) จะเห็นเปนแถบสีจางเรียงกันเปนระเบียบ 
เปนที่ต้ังของยีนจํานวนมากและเปนยีนที่ทําหนาที่ 
 

2. เฮเทอโรโครมาทิน (heterochromatin) จะเห็นเปนแถบสีเขม ยีน
บริเวณน้ีมีจํานวนนอยและสวนมากไมทําหนาที่ 
 

2.1 Facultative heterochromatin  :  สามารถเปลี่ยนกับไปเปน     
ยูโครมาทินได 
 

2.2 Constitutive heterochromatin  :  อยูใกลเซนโทเมียร ทีโลเมียร 
NOR และ บางสวนของแขนโครโมโซม มีดีเอ็นเอซํ้าๆ กัน แบบ Tandem (AGGTAGGT)  
 
 สามารถจําแนกขอแตกตางระหวางยูโครมาทินและเฮเทอโรโครมาทิน
ไดดังตารางที่ 4.2 
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ตารางที่ 4.2 เปรียบเทียบระหวางยูโครมาทินและเฮเทอโรโครมาทิน 
  (ดัดแปลงจาก นิตยศรี, 2542) 
 

ยูโครมาทิน เฮเทอโรโครมาทิน 
1. เปนที่ต้ังของยีนจํานวนมาก 1.เปนที่ต้ังของยีนจํานวนนอยและเปนยีน

ที่ควบคุมลักษณะเชิงปริมาณมากกวาเชิง
คุณภาพ 

2.เปนสวนของยีนทําหนาที่ 2.เปนยีนไมไดทําหนาที่ 
3.เห็นแถบสีจางเรียงเปนระเบียบ 3.เห็นเปนแถบสีเขม  
4.ตําแหนงบนโครโมโซมยกเวนใกล 
  เซนโทเมียร 

4.อยูบริเวณใกลกับเซนโทเมียร 

5.ตรวจสอบไดถาเกิดมิวเทชันและ
ถายทอดไดตามกฎของเมนเดล 

5.ตรวจสอบไมไดและการถายทอดไม
เปนไปตามกฎของเมนเดล 

6.มีการหดตัวและคลายตัวระยะ
อินเทอรเฟส 

6.ไมมีการหดและคลายตัวในระยะ
อินเทอรเฟส 

7.สามารถเปลี่ยนเปนเฮเทอโรโครมาทินได
ทําใหมีการแสดงออกไดแตกตางกัน 

7.มีบางชนิดเทานั้นที่เปลี่ยนกลับเปน 
ยูโครมาทินได 

8.สังเคราะหไดเร็วกวาเฮเทอโรโครมาทิน 8.การสังเคราะหชากวายโูครมาทิน 
 
  จีโนมของสิ่งมีชีวิตตางๆ มีขนาดใหญดังน้ันดีเอ็นเอซ่ึงมีความยาวกวาเซลล
หลายเทาจําเปนตองมีการพับซอนหรือหดตัวอยางมากเพื่อบรรจุลงในนิวเคลียสใหได จาก
เกลียวคูของดีเอ็นเอขนาด 2 นาโนเมตร (20 Ao) เม่ือเกาะกับฮีสโทนเปนโครมาทินจะมีเสน
ผานศูนยกลาง 11 นาโนเมตร และโครมาทินจะมีการพันเกลียวใหมีขนาดใหญข้ึนประมาณ 
30 นาโนเมตร เปนนิวคลีโอโซมเรียกวา โซลีนอยด (solenoil) ซ่ึงพันเกลียวซอนกันเรียกวา 
ฟลาเมนต (filament) และมีการพันเกลียวแนนข้ึนเรียกวาซูเปอรคอลยฟลาเมนต (supercoil 
filament) และโครโมโซมมีขนาดเสนผานศูนยกลาง 300  700 และ 1400 นาโนเมตร 
ตามลําดับ (ภาพที่ 4.4) 
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ภาพที่ 4.4 การจัดเรียงตัวของโครมาทินระดับตางๆ  
  (ที่มา : http://home.planet.nl/~gkorthof/images/chromosome_structure.jpg) 
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องคประกอบทางเคมีของดีเอ็นเอและอารเอ็นเอ 
 
  หนวยยอยทางเคมีของดีเอ็นเอและอารเอ็นเอคือ นิวคลีโอไทป ประกอบดวย 
เบส  นํ้าตาล และหมูฟอสเฟต ซ่ึงเบส มี 2 ประเภท คือ พิวรีน (Purine) ไดแก อะดินีน 
(adenine; A) กัวนีน (guanine; G) และ ไพริมิดีน (Pyrimidine) ไดแก ไซโทซีน (cytocine; 
C), และ ไทมีน (thymine; T) ซ่ึงพบเฉพาะดีเอ็นเอหรือยูราซิล (uracil; U) ในอารเอ็นเอ     
โดยเบสจะตออยูกับนํ้าตาลดีออกซีไรโบสในดีเอ็นเอหรือนํ้าตาลไรโบสในอารเอ็นเอแลวมีหมู
ฟอสเฟตเปนตัวเช่ือมระหวางตําแหนง 5' ของนํ้าตาลโมเลกุลหน่ึงกับ 3' ของนํ้าตาลอีก
โมเลกุลหน่ึงดวยพันธะฟอสโฟไดเอสเทอร 
 
  อารเอ็นเอในเซลลมีมากกวาดีเอ็นเอประมาณ 5 - 10 เทา มีหนาที่หลัก
เกี่ยวของกับการสังเคราะหโปรตีน อารเอ็นเอมีหลายชนิดไดแก ไรโบโซมัล อารเอ็นเอ 
(ribosomal RNA; rRNA) ทรานสเฟอรอารเอ็นเอ (transfer RNA; tRNA) และ เมซเซ็นเจอร
อารเอ็นเอ (messenger RNA; mRNA) และ อารเอ็นเอขนาดเล็กอีกหลายชนิดที่พบใน
นิวเคลียสและไซโทพลาซึม โดยอารเอ็นเอในพืชจะพบเปนสายเดี่ยว (single strand) สวนใน
ไวรัสบางชนิดจะพบอารเอ็นเอสายคู (double strand) 
 
  การจับตัวระหวางดีเอ็นเอและฮีสโทนเกิดเปนหนวยยอยเรียกวานิวคลีโอโซม 
มีรูปรางเปนแผนกลม ประกอบดวยฮีสโทน 4 ชนิดไดแก  H2A  H2B  H3  และ H4 อยางละ 
2 โมเลกุล รวมเปน 8 โมเลกุล (octamer) โดยมีเกลียวคูของดีเอ็นเอขนาดเสนผานศูนยกลาง 
20 Ao (2 นาโนเมตร) พันเกลียวคูเวียนซาย (leaf hand super helix)  1.8  รอบ ความยาว 
145  คูเบส เรียกวานิวคลีโอโซมคอรพารทิเคิล (nucleosome core particle) แตละอนัน้ีมีสาย      
ดีเอ็นเอ เกลียวคู  60  คูเบส เปนตัวเช่ือมคลายกับสายลูกปด เม่ือรวมกลุมที่เปนแกนและ
สายที่เช่ือมจึงเรียกวานิวคลีโอโซมประกอบดวยเบสประมาณ 200 คูเบส และฮีสโทน H1 จะ
เกาะอยูกับสวนปลายเชื่อมน้ัน (ภาพที่ 4.5) 
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  สําหรับนอนฮีสโทน (non-histone) มีหนาที่ตางๆ เชน เปนเอนไซมที่
เกี่ยวของกับการจําลองตัวของดีเอ็นเอ การลอกรหัสจากดีเอ็นเอไปเปนอารเอ็นเอ 
(transcription) และการแปลรหัสไปเปนโปรตีนตางๆ (translation) เปนตน 
 
 

 
 

 

 
 
 
 

2Hx2A, 2Hx2B, 2H3, 2xH42Hx2A, 2Hx2B, 2H3, 2xH4
 
 
 
 
ภาพที่ 4.5 โครงสรางระดับโมเลกุลของโครโมโซม 

(ที่มา : http://homepages.uel.ac.uk/V.K.Sieber/dnato.htm)  
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 การจําลองโมเลกุลดีเอน็เอ 
 
  มีเอนไซมที่เกี่ยวของกับการจําลองโมเลกุลของดีเอ็นเอ ดังนี้ 
 

1. เฮลิกซ อันคอยลิงโปรตีน (helix uncoiling protein) หรือ เฮลิเคส 
(helicase) 
 

2. เฮลิกซ ดีสเตบิไลซิง โปรตีน (helix-destabilizing protein) หรือ           
ซิงเกิล สแตรนด ดีเอ็นเอ ไบดิง โปรตีน (single strand DNA binding protein) 
 

3. เฮลิกซ รีแลคซิง โปรตีน (helix relaxing protein) หรือ ดีเอ็นเอไจเรส 
(DNA gyrase) หรือ โทโพไอโซเมอเรส (topoisomerase) 

 

4. อารเอ็นเอโพลีเมอเรส (RNA polymerase) หรือ ไพรเมส (primase) 
 

5. ดีเอ็นเอโพลีเมอเรส (DNA polymerase) 
 

6. ดีเอ็นเอไลเกส (DNA ligase) 
 

ข้ันตอนการจําลองโมเลกุลดีเอ็นเอ 
 

1. เอนไซมเฮลิเคสสลายพันธะไฮโดรเจน (H-bond) เพ่ือใหดีเอ็นเอแยกเปน
สายเดี่ยวเกิดสวนที่โปงออกมา (bubble) จากนั้นเฮลิกซ ดีสเตบิไลซิง โปรตีนจะเขามาจับกับ
ดีเอ็นเอสายเดี่ยวเพื่อปองกันไมใหกลับมาเขาคูกันอีก 

 

2. เอนไซมดีเอ็นเอไจเรสคลายปมเหนือจุดแยก (replication fork) โดยการ
ตัดดีเอ็นเอสายหนึ่งออกเพื่อใหดีเอ็นเอคลายตัวออกไดแลวจึงตอกลับเขาดังเดิม บริเวณ
คลายตัวน้ีเปนจุดเริ่มตนของการจําลองโมเลกุล (initiation point) 

 

3. เอนไซมอารเอ็นเอไพรเมสสังเคราะหอารเอ็นเอสายเริ่มตน (RNA primer) 
เปนจุดต้ังตนแลวจากนั้นดีเอ็นเอโพลีเมอเรส 3 จะเติมนิวคลีโอไทดที่ปลายดาน 3' -OH ของ
อารเอ็นเอสายเริ่มตนน้ันในทิศทางการคลายเกลียวโดยมีดีเอ็นเอสายเดิมเปน ดังน้ันจึงได   
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ดีเอ็นเอสายใหมที่ตอเน่ืองเปนสายลีดดิง (leading strand) สวนอีกสายหนึ่งมีทิศทางตรงขาม
จะมีการสังเคราะหโดยเอนไซมไพรเมสสรางอารเอ็นเอสายเริ่มตนข้ึนมาแลวเอนไซมดีเอ็นเอ
โพลีเมอเรส 3 จะเติมนิวคลีโอไทดเขาที่ปลาย 3' –OH ไดเปนสายสั้นๆ เรียกวา โอคาซากิ 
แฟรกเมนท (Okazaki fragment) ขนาดประมาณ 1,000 – 2,000 นิวคลีโอไทด เม่ือมีการ
คลายเกลียวตอไปก็จะมีการสรางอารเอ็นเอสายเริ่มตนใหมและดีเอ็นเอโพลีเมอเรส 3 นํา    
นิวคลีโอไทดเขามาตอไดเปน โอคาซากิ แฟรกเมนท อีกเรียกสายดีเอ็นเอที่ไดจากการ
สังเคราะหแบบน้ีวาสายแลกกิง (lagging strand) 

 

4. เอนไซมดีเอ็นเอโพลีเมอเรส 1 ตัดสายอารเอ็นเอเร่ิมตนออกทั้งหมดและ
เติมนิวคลีโอไทดที่ปลาย 3' –OH ของ โอคาซากิ แฟรกเมนท จนกระทั่งเหลือชองวาง
เฉพาะที่ปลาย 3' –OH และ 5' –PO4 เรียกชองวางนี้วานิค (nick) ซ่ึงจุดนิคจะมีปลาย 3' -OH  
เรียกวา นิค ทรานสเลชัน (nick translation) 

 

5. เม่ือกําจัดอารเอ็นเอออกหมดแลวดีเอ็นเอไลเกสจะเชื่อมจุดนิคที่ปลาย    
3' –OH และ 5' –PO4 ดวยพันธะเอสเตอร (ester bond) ไดเปนดีเอ็นเอสายยาว 

 

จากหลักฐานปจจุบันที่พบวาสวนปลายของโครโมโซม (telomere) มีดีเอ็นเอ
สายหนึ่งวกกลับมาเปนแฮรพิน ลูป (hairpin loop) และมีลําดับเบสสั้นๆ เรียกซ้ํากันอยูหลาย
ซํ้าเนื่องจากเมื่อการจําลองโมเลกุลดีเอ็นเอส้ินสุดลงสายลีดดิงจะถูกตัดอารเอ็นเอสายเริ่มตน
ออกไปจึงสั้นกวาอีกสายหนึ่งจึงมีการเติมสวนปลายทีโลเมียรของอีกสายหนึ่งที่ยาวกวาดวย
เอนไซมทีโลเมอเรสเพื่อทําหนาที่เปนตนแบบสําหรับเอนไซมไพรเมสและดีเอ็นเอโพลีเมอเรส
ในการสังเคราะหดีเอ็นเออีกสายใหสมบูรณ เม่ือส้ินสุดแลวปลาย 3' –OH ที่เปน จี ริช (G 
rich) จะวกกลับมาเปนลูปอีกครั้งหน่ึง ขณะที่มีการสังเคราะหดีเอ็นเอเช่ือวาดีเอ็นเอไลเกส 
ทําหนาที่ไมสมบูรณจึงพบรอยขาดหลายแหงบริเวณใกลๆ กับลูปบนสายที่มี ซี ริช (C rich) 

 

กระบวนการจําลองตัวของดีเอ็นเอจะเกิดจุดแยกหลายจุด ถามีจุดแยกเคลื่อน
ไปทางเดียวเรียกวาการจําลองโมเลกุลแบบทิศทางเดียว (unidirection replication) ถามีสอง
ทางเรียกวา การจําลองโมเลกุลแบบ 2 ทิศทาง (bidirection replication) ในส่ิงมีชีวิตช้ันสูงจะ
มีจุดแยกจํานวนมากเนื่องจากจีโนมมีขนาดใหญ เชน พืชจะมีประมาณ 35,000 จุด การที่มี
จุดแยกจํานวนมากเปนการลดระยะเวลาในการจําลองโมเลกุลดีเอ็นเอใหเกิดไดเร็วข้ึน 
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ภาพที่ 4.6 การจําลองโมเลกุลดีเอ็นเอ 
 (ที่มา : http://oak.cats.ohiou.edu/~ballardh/pbio475/Heredity/DNA-replication.JPG) 
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 การสังเคราะหอารเอ็นเอ 
 
  ในการสังเคราะหอารเอ็นเอน้ันจะเปนไปในทิศทางจาก 5' –PO4 ไป 3' –OH 
ดวยเอนไซมดีเอ็นเอไดเรคเท็ด อารเอ็นเอโพลิเมอเรส (DNA directed RNA polymerase) 
โดยอาศัยดีเอ็นเอสายหนึ่งเปนตนแบบเรียกวาสายแอนไทเซนซ (antisense strand) หรือ
สายเทมเพลท (template strand) อีกสายหนึ่งจะมีลําดับเบสเหมือนอารเอ็นเอ ยกเวนมี
ตําแหนง U แทนที่ T ในดีเอ็นเอ เรียกวาสายเซนซ (sense strand) หรือสายโคดิง (coding 
strand) และยังตองอาศัยไรโบนิวคลีโอไซด 5' –ไทรฟอสเฟต (ribonucleoside 5'-
triphosphate) 4 ชนิด คือ ATP   GTP   CTP  และ  UTP  เปนซับเสตรท (substrate) และ
ใชแมกนีเซียมไอออนเปนตัวเรงปฏิกริยาของเอนไซมแตไมตองใชอารเอ็นเอสายเริ่มตน 
 
  ตําแหนงที่ควบคุมการเริ่มตนลอกรหัสจากดีเอ็นเอเปนอารเอ็นเอเรียกวา       
โปรโมเตอร (promoter) อยูทางดาน 5'-PO4 ของสายโคดิงกอนถึงจุดเริ่มตนของการลอกรหัส 
(upstream) เปนบริเวณท่ีเอนไซมอารเอ็นเอโพลีเมอเรสเขามาเกาะ โดยทั่วไปจะกําหนดให
เบสตัวแรกที่ถูกลอกรหัสเปนอารเอ็นเอมีตําแหนง  +1  เม่ือลอกรหัสผานไปยังเบสถัดไปเปน 
+2,  +3 เบสที่อยูกอนการลอกรหัสมีตําแหนง   -1  และนับตอไปเร่ือยๆ เม่ือเร่ิมกระบวนการ
ถอดรหัส (transcription) สายคูของดีเอ็นเอท่ีจะมีการถอดรหัสถูกแยกจากกัน เอนไซมเร่ิม
ทํางานถอดรหัสจนกวาจะพบตําแหนงที่จะหยุด (termination) 
 
  สิ่งมีชีวิตช้ันสูงมีเอนไซมดีเอ็นเอ ไดเรค็เต็ด อารเอ็นเอโพลีเมอเรส 3 ชนิด 
ไดแก 
 

1. อารเอ็นเอโพลีเมอเรส 1 (RNA polymerase I) พบในนิวคลีโอลัส
เกี่ยวของกับกระบวนการถอดรหัสของอารอารเอ็นเอ (rRNA) ยกเวน 5s อารอารเอ็นเอ  
(5srRNA) 

 
โปรโมเตอรของอารเอ็นเอโพลีเมอเรส 1 จะมีลักษณะเปนซูเปอร รีพีท 

โปรโมเตอร (super repeat promoter) คือจะมี 2 - 7  ชุดเรียงอยูติดกันและมีลําดับเบสดาน
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ปลาย 3'-OH ของเอ็มอารเอ็นเอแทบทุกชนิดจะพบโพลี A ประมาณ 20-30 เบส กอนถึง
ปลาย 3'-OH เรียกวา โพลีอะดีนีเลชัน ซิกแนล (polyadenylation signal) 

 
2. อารเอ็นเอโพลีเมอเรส 2 (RNA polymerase II) พบในนิวคลีโอพลาซึม

ทําหนาที่ถอดรหัสในการสังเคราะหเอ็มอารเอ็นเอ (mRNA) และสมอล นิวเคลียส อารเอ็นเอ 
(small nucleus RNA ; sn RNA) ซ่ึงสวนใหญเกี่ยวของกับกระบวนการตัดแตงอารเอ็นเอ 
 

โปรโมเตอรจะเปนลักษณะเฉพาะของสิ่งมีชีวิตแตละชนิด มักพบวามี
ลําดับเบสเหมือนหรือคลายกันในชวงสั้นๆ บริเวณ  -35  และ  -10  เรียกวา คอนเซนซัส      
ซีเควนซ (consensus sequence) เรียกบริเวณนี้วาพริบนาว บอกซ (pribnow box) และ
บริเวณใกลจุดจบมีลําดับเบสในทิศทางตรงขาม (inverted repeat) ทําใหอารเอ็นเอท่ี
สังเคราะหข้ึนมีการจับตัวเปนเกลียวคูตรงปลาย 3'-OH บางครั้งพบลําดับเบสคอนเซนซัสที่
ประมาณ -25 เรียกวาทาทา บอกซ (TATA box) หรือฮอกเนส บอกซ (Hogness box) มีลาํดบั
เบส  5'-TATAAA-3'  และที่บริเวณประมาณ -75 ซ่ึงอาจไมพบทุกยีนเรียกวาแคท บอกซ 
(CAAT box) มีลําดับเบส   5'-GGNCAATCT-3'  เปนตน 

 
3. อารเอ็นเอโพลีเมอเรส 3 (RNA polymerase III) พบในนิวคลีโอพลาซึม

ทําหนาที่ในการสังเคราะหทีอารเอ็นเอ (tRNA) และ 5s อารอารเอ็นเอ (5srRNA) และสมอล 
ไซโทพลาสมิก อารเอ็นเอ (small cytoplasmic RNA ; scRNA) 

 
พบโปรโมเตอรบริเวณท่ีถูกลอกรหัสออกมาเปนอารเอ็นเอเรียกวาอิน

เทอนัล คอนโทรล รีเจียน (internal control region ; IRC) ดังน้ันลําดับเบสและการเรียงตัว
ของเบสจะเปนตัวกําหนดวาจะตองลอกรหัสโดยเอนไซมตัวใด 

 
กอนที่จะมีการถอดรหัสเปนโปรตีนน้ัน อารเอ็นเอจะมีการเปลี่ยนแปลง

เพ่ือใหเหมาะสมในการทํางาน เชน ทีอารเอ็นเอจะมีการตัดสวนปลายหรือสวนกลางโมเลกุล 
อารอารเอ็นเอจะเติมหมูเมธิลเขาที่เบสบางตัว  แทนที่ออกซิเจนดวยซัลเฟอร หรือตัดสาย 
อารเอ็นเอใหไดขนาดเหมาะสมและสําหรับเอ็มอารเอ็นเอจะมีการเติมนิวคลีโอไทด 7- เมทิล 
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กัวโนซีน (7-methyl guanosine) เขาที่ปลาย  5'- PO4 เรียกวาแคปปง (capping) เติมโพลี A  
ที่ปลาย 3'-OH ประมาณ 150 - 200 เบส หรือตัดชวงกลางโมเลกุล (splicing)  

 
  การถายทอดพันธุกรรมของสิ่งมีชีวิตซ่ึงนําไปสูการแสดงออกของขอมูลทาง
พันธุกรรมนั้นเกิดจากกิจกรรมของยีน ซ่ึงประกอบดวยกระบวนการสงผานขอมูลจากดีเอ็นเอ
สูอารเอ็นเอ (transcription) แลวจึงแปลรหัสจากอารเอ็นเอเปนกรดอะมิโน (translation) ได
สารโพลีเปปไทด ทําหนาที่ตางๆ เชน เปนโครงสรางเอนไซม สงผลใหเซลลของสิ่งมีชีวิตมี
ลักษณะตางๆ ปรากฏขึ้น 
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