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1. ÿารพันธุกรรม

• การทดลองท่ียืนยันü่า DNA เป็นÿารพันธุกรรม 

• คุณÿมบัติ Āน่üยย่อยของกรดนิüคลอิีก

• โครงÿร้าง DNA และ RNA

2. การจ าลองตัüเองของ DNA 
• การจ าลองตัüเองแบบกึ่งอนุรักþ์

• โปรตีนและเอนไซม์ต่างๆท่ีเกี่ยüข้อง

üัตถุประÿงค์การเรียนรู้

เพื่อใĀ้นักýึกþามีคüามรู้คüามเข้าใจเกี่ยüกับคüามรู้พื้นฐานเกี่ยüกับพันธุýาÿตร์โมเลกุลในประเด็น

ต่อไปน้ี

3. DNA ท าใĀ้เกิดลักþณะทางพันธุกรรมได้อย่างไร

• The central dogma
• กลไก Transcription
• กลไก Translation 

4. การคüบคุมการท างานของยีน (gene regulation)
• ระดับ DNA
• ระดับ RNA
• ระดับ protein



ต าราÿ าĀรับอ่านเพิ่มเติม



1. ÿารพันธุกรรม

คุณÿมบัติของÿารพันธุกรรม

• ÿามารถเก็บข้อมูลทางพันธุกรรม (genetic information) ทั้งĀมดของÿิ่งมีชีüิตไü้ได้

• ÿามารถแÿดงลักþณะต่างๆ ตามข้อมูลทางพันธุกรรม (expression) ที่เก็บไü้ได้

• ÿามารถถ่ายทอด (transmission) ข้อมูลทางพันธุกรรมไปÿู่เซลล์รุ่นต่อไปได้

• ÿามารถจ าลองตัü (replication) เพื่อใĀ้ได้โมเลกุลใĀม่ที่มีลักþณะเĀมือนเดิมทุก

ประการ

• มีโครงÿร้างค่อนข้างถาüร แต่ÿามารถเกิด variation อันเนื่องมาจากเกิด mutation

ได้ด้üยคüามถี่ค่อนข้างต่ า



Alfred Hershey และ Martha Chase, 1952

ค าถาม : อะไรคือÿารพันธุกรรม โปรตีน Āรือ ดีเอ็นเอ

การทดลอง : ใช้การบุกรุกของไüรัÿ bacteriophage T2 เข้าเซลล์แบคทีเรีย E.Coli โดยติด

ฉลากโมเลกุลโปรตีน และ ดีเอ็นเอ ด้üยÿารกัมมันตรังÿี

การทดลองที่ยืนยันü่ากรดนิüคลีอิกคือÿารพันธุกรรม



DNA  ท าĀน้าที่เป็นÿารพันธุกรรมของฝาจ T2

32P

35S



โครงÿร้างของกรดนิüคลีอิก

กรดนิüคลีอิกมี  2 ชนิด

1. Ribonucleic acid  (RNA) 

2. Deoxyribonucleic acid (DNA) 

โครงÿร้างของกรดนิüคลีอิก



nucleotide

Nucleotide เป็นĀน่üยย่อยของกรดนิüคลีอิก

polynucleotide 1. Pentose sugar
2. Nitrogenous base
3. Phosphate group

องค์ประกอบของ nucleotide คือ



1. Pentose sugar

น้ าตาลท่ีมีคาร์บอน 5 อะตอม

2. Nitrogenous base



3.    Phosphate group

nucleotide มาต่อกันด้üยพันธะ

phosphodiester bound 
กลายเป็น polynucleotide



polynucleotide

5’ end phosphate

3’ end hydroxyl group



โครงÿร้างของ DNA
ประกอบด้üย polynucleotides 2  ÿายที่เรียงตัüในทิýทางตรงกันข้าม 

(antiparallel) พันเป็นเกลียüüนขüา (Watson-Crick, 1953)

Complementary base pairing

เบÿคู่ÿมของÿองÿายนิüคลีโอไทด์จับ

กันด้üยพันธะไฮโดรเจน 

A จับกับ T
C จับกับ G

ใน 1 เกลียüของดีเอ็นเอยาü 3.4 nm และ 1 คู่เบÿยาü 0.34 nm
ถามü่า 1 เกลียüดีเอ็นเอ มีเบÿก่ีคู่

นักýึกþาคิดü่าแรงยึดระĀü่างการจับ

กันของเบÿคู่ไĀนมีคüามแข็งแรง

มากกü่ากัน



โครงÿร้างเกลียüคู่ของ DNA ประกอบด้üย major groove 
และ minor groove



The discovery of 3D structure of DNA



โครงÿร้างของ RNA

• ประกอบด้üย polynucleotide 1 ÿาย

• แต่ละ ribonucleotide ประกอบด้üย 

1. Ribose sugar
2. Nitrogenous base (A,  U,  G  และ  C)
3.  Phosphate group



1. ÿารพันธุกรรม

• การทดลองท่ียืนยันü่า DNA เป็นÿารพันธุกรรม 

• คุณÿมบัติ Āน่üยย่อยของกรดนิüคลอิีก

• โครงÿร้าง DNA และ RNA

2. การจ าลองตัüเองของ DNA 
• การจ าลองตัüเองแบบกึ่งอนุรักþ์

• โปรตีนและเอนไซม์ต่างๆท่ีเกี่ยüข้อง

üัตถุประÿงค์การเรียนรู้

เพื่อใĀ้นักýึกþามีคüามรู้คüามเข้าใจเกี่ยüกับคüามรู้พื้นฐานเกี่ยüกับพันธุýาÿตร์โมเลกุลในประเด็น

ต่อไปน้ี

3. DNA ท าใĀ้เกิดลักþณะทางพันธุกรรมได้อย่างไร

• The central dogma
• กลไก Transcription
• กลไก Translation 

4. การคüบคุมการท างานของยีน (gene regulation)
• ระดับ DNA
• ระดับ RNA
• ระดับ protein



2. การจ าลองโมเลกุลของ DNA (DNA replication)

Watson and Crick’s model : the semiconservative model



แบบของการจ าลองโมเลกุลดีเอ็นเอ

• Conservative model
• Semiconservative model
• Dispersive model

ÿมมุติฐาน

แล้üแบบไĀนคือแบบที่ถูกต้อง



การทดลองของ Meselson และ Stahl (1958) ÿนับÿนุนการจ าลองดีเอ็นเอแบบกึ่งอนุรักþ์

(semiconservative model)



Origin of replication
จุดเริ่มต้นของการจ าลองโมเลกุลดีเอ็นเอ (origin of replication) ระĀü่างโปรแคริโอตและยูแคริโอตมี

คüามแตกต่างกันอย่างไร



กลไกการจ าลองดีเอ็นเอÿายใĀม่
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Figure 16.13 Some of the proteins involved in the
init iat ion of DNA replicat ion. The same proteins function at both
replication forks in a replication bubble. For simplicity, only the left-
hand fork is shown, and the DNA bases are drawn much larger in
relation to the proteins than they are in reality.

RNA
primer

Topoisomerase breaks, swivels,
and rejoins the parental DNA
ahead of  the replicat ion fork,
relieving the st rain caused by
unwinding.

Single-st rand binding
proteins stabilize the un-
wound parental st rands.

Helicase unwinds 
and separates
the parental 
DNA st rands.

Primase synthesizes
RNA primers, using
the parental DNA as
a template.
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3’
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3’

or even  a few th ousan d replication  origin s. Multiple replica-
tion  bubbles form  an d even tually fuse, th us speedin g up th e
copyin g of th e very lon g DNA m olecules (Figure 16.12b) . As
in  bacteria, eukaryotic DNA replication  proceeds in  both  di-
rection s from  each  origin .

At each  en d of a replication  bubble is a rep l ica t io n
f o rk , a Y-sh aped region  wh ere th e paren tal stran ds of DNA
are bein g un woun d. Several kin ds of protein s participate in
th e un win din g (Figure 16.13) . Hel icases are en zym es th at
un twist th e double h elix at th e replication  forks, separatin g
th e two paren tal stran ds an d m akin g th em  available as tem -
plate stran ds. After th e paren tal stran ds separate, sin g le-
st ra n d  b in d in g  p ro t e in s bin d to th e un paired DNA
stran ds, keepin g th em  from  re-pairin g. Th e un twistin g of
th e double h elix causes tigh ter twistin g an d strain  ah ead of
th e replication  fork. To p o iso m era se h elps relieve th is
strain  by breakin g, swivelin g, an d rejoin in g DNA stran ds.

Th e un woun d sect ion s of paren tal DNA stran ds are n ow
available to serve as tem plates for th e syn th esis of n ew
com plem en tar y DNA stran ds. However, th e en zym es th at
syn th esize DNA can n ot initiate th e syn th esis of a polyn u-
cleotide; th ey can  on ly add  n ucleotides to th e en d  of an  al-
ready exist in g ch ain  th at  is base-paired  with  th e tem plate
stran d . Th e in it ial n ucleotide ch ain  th at  is produced durin g
DNA syn th esis is actually a sh ort  stretch  of RNA, n ot  DNA.
Th is RNA ch ain  is called  a p rim er an d is syn th esized  by
th e en zym e p rim a se (see Figure 16.13). Prim ase starts a
com plem en tar y RNA ch ain  from  a sin gle RNA n ucleotide,

addin g RNA n ucleotides on e at  a t im e, usin g th e paren tal
DNA stran d  as a tem plate. Th e com pleted  prim er, gen erally
5–10 n ucleotides lon g, is th us base-paired  to th e tem plate
stran d . Th e n ew DNA stran d  will start  from  th e 3 en d of
th e RNA prim er.

Synthesizing a New DNA Strand

En zym es called DNA p o lym erases catalyze th e syn th esis of
n ew DNA by addin g n ucleotides to a preexistin g ch ain . In
E. coli, th ere are several differen t DNA polym erases, but two
appear to play th e m ajor roles in  DNA replication : DNA poly-
m erase III an d DNA polym erase I. Th e situation  in  eukaryotes
is m ore com plicated, with  at least 11 differen t DNA poly-
m erases discovered so far; h owever, th e gen eral prin ciples are
th e sam e.

Most  DNA polym erases requ ire a p rim er an d  a DNA
tem plate st ran d , alon g wh ich  com plem en tar y DNA n u -
cleot ides lin e up . In  E. coli, DNA polym erase III (abbrevi-
ated  DNA pol III) adds a DNA n ucleot ide to  th e RNA
prim er an d  th en  con t in ues add in g DNA n ucleot ides, com -
p lem en tar y to  th e paren tal DNA tem plate st ran d , to  th e
growin g en d  of th e n ew DNA st ran d . Th e rate of elon ga-
t ion  is abou t  500 n ucleot ides per secon d  in  bacteria an d
50 per secon d  in  h um an  cells.

Each  n ucleotide added to  a growin g DNA stran d  com es
from  a n ucleoside triph osph ate, wh ich  is a n ucleoside (a
sugar an d  a base) with  th ree ph osph ate groups. You  h ave
already en coun tered  such  a m olecu le—ATP (aden osin e
triph osph ate; see Figure 8.8). Th e on ly d ifferen ce between
th e ATP of en ergy m etabolism  an d dATP, th e n ucleoside
triph osph ate th at  supp lies an  aden in e n ucleotide to  DNA,
is th e sugar com pon en t, wh ich  is deoxyribose in  th e bu ild-
in g block of DNA bu t ribose in  ATP. Like ATP, th e n ucleo-
side triph osph ates used  for DNA syn th esis are ch em ically
reactive, part ly because th eir t riph osph ate tails h ave an
un stable cluster of n egative ch arge. As each  m on om er
join s th e growin g en d  of a DNA stran d , two ph osph ate
groups are lost  as a m olecu le of pyroph osph ate ( — i).
Subsequen t  h ydrolysis of th e pyroph osph ate to  two m ole-
cu les of in organ ic ph osph ate ( i) is a coup led  exergon ic
reaction  th at  h elps drive th e polym erizat ion  react ion
(Figure 16.14) .

Antiparallel Elongation

As we h ave n oted previously, th e two en ds of a DNA stran d
are differen t, givin g each  stran d direction ality, like a on e-way
street (see Figure 16.5). In  addition , th e two stran ds of DNA
in  a double h elix are an tiparallel, m ean in g th at th ey are ori-
en ted in  opposite direction s to each  oth er, like a divided
h igh way (see Figure 16.14). Clearly, th e two n ew stran ds
form ed durin g DNA replication  m ust also be an tiparallel to
th eir tem plate stran ds.

P

PP

• ต้องมี RNA primer
• RNA primer ถูกÿร้างโดย RNA primase

(prokaryote) Āรือ DNA polymerase α
(eukaryote)

primase

ทิýทางการÿังเคราะĀ์ÿายใĀม่จะเกิดจากด้าน 5’ end ไปด้าน 3’ end เÿมอ

ดีเอ็นเอÿายแม่แบบจะมีทิýทางจาก 3’ end ไปด้าน 5’ end เÿมอ
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How does th e an tiparallel arran gem en t of th e double h elix
affect replication ? Because of th eir structure, DNA polym erases
can  add n ucleotides on ly to th e free 3 en d of a prim er or
growin g DNA stran d, n ever to th e 5 en d (see Figure 16.14).
Th us, a n ew DNA stran d can  elon gate on ly in  th e 5  3 direc-
tion . With  th is in  m in d, let’s exam in e on e of th e two replica-
tion  forks in  a bubble (Figure 16.15) . Alon g on e tem plate
stran d, DNA polym erase III can  syn th esize a com plem en tary
stran d con tin uously by elon gatin g th e n ew DNA in  th e
m an datory 5  3 direction . DNA pol III rem ain s in  th e repli-
cation  fork on  th at tem plate stran d an d con tin uously adds n u-
cleotides to th e n ew com plem en tary stran d as th e fork
progresses. Th e DNA stran d m ade by th is m ech an ism  is called
th e lead in g  st ran d . On ly on e prim er is required for DNA pol
III to syn th esize th e leadin g stran d (see Figure 16.15).

To elon gate th e oth er n ew stran d of DNA in  th e m an da-
tory 5  3 direction , DNA pol III m ust work alon g th e oth er
tem plate stran d in  th e direction  away from th e replication
fork. Th e DNA stran d elon gatin g in  th is direction  is called
th e lag g in g  st ran d .* In  con trast to th e leadin g stran d,
wh ich  elon gates con tin uously, th e laggin g stran d is syn th e-
sized discon tin uously, as a series of segm en ts. Th ese segm en ts
of th e laggin g stran d are called Ok azak i  f rag m en t s , after
th e Japan ese scien tist wh o discovered th em . Th e fragm en ts
are about 1,000–2,000 n ucleotides lon g in  E. coli an d
100–200 n ucleotides lon g in  eukar yotes.

*Syn th esis of th e leadin g stran d an d syn th esis of th e laggin g stran d occur con -
curren tly an d at th e sam e rate. Th e laggin g stran d is so n am ed because its syn -
th esis is delayed sligh tly relative to syn th esis of th e leadin g stran d; each  n ew
fragm en t of th e laggin g stran d can n ot be started un til en ough  tem plate h as
been  exposed at th e replication  fork.

Figure 16.14 Incorporat ion of a
nucleot ide into a DNA strand. DNA
polymerase catalyzes the addition of a nucleoside
triphosphate to the 3 end of a growing DNA
strand, with the release of two phosphates.

Use this diagram to explain what we mean
when we say that each DNA strand has

directionality.
?

A T

C G

G C

T
A

C
OH

OH

Base
Sugar

Phosphate

New strand Template strand

A T

C G

G C

A

C

OH

Pyrophosphate

DNA polymerase

Nucleoside
triphosphate

P Pi

P2 i

P
P

5‘ 3‘

5‘

3‘

3‘

3‘

5‘

5‘

P

T

Figure 16.15 Synthesis of the leading strand during DNA
replicat ion. This diagram focuses on the left replication fork shown in
the overview box. DNA polymerase III (DNA pol III), shaped like a cupped
hand, is shown closely associated with a pr otein called the “ sliding
clamp”  that encircles the newly synthesized double helix like a doughnut.
The sliding clamp moves DNA pol III along the DNA template strand.
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     Af ter RNA primer is made,
DNA pol III starts to synthesize
the leading st rand.

1

     The leading st rand is
elongated cont inuously
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as the fork progresses.
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การÿร้างดีเอ็นเอÿายใĀม่ÿองÿายจะแตกต่างกัน ÿายĀนึ่งÿร้างต่อเนื่องเป็นÿาย

ยาü เรียกดีเอ็นเอÿายน า (leading strand) อีกÿายไม่ÿามารถต่อเป็นÿายยาüได้ 

เพราะทิýทางการÿร้างÿüนทางกับการคลายเกลียüดีเอ็นเอ จึงÿร้างเป็นÿายÿั้นๆ 

เรียก (lagging strand) Āรือเรียกü่า ชิ้นÿ่üนโอคาซากิ (Okazaki fragment)



โปรตีนที่เกี่ยüข้องกับการจ าลองดีเอ็นเอ

(1)

(2)

(3)

(4)

(5)

: prokaryotes       primase
eukaryotes         DNA pol. 

(4)*

(6)

ต าแĀน่งท่ีเกิด DNA replication เรียกü่า replication fork







ÿรุปขั้นตอนการจ าลองตัüของดีเอ็นเอ
1. ดีเอ็นเอÿายคู่แยกออกจากกันโดยการท างานของเอนไซม์เฮลิเคÿ (helicase)
2. Single strand DNA binding protein (SSB) มาเกาะที่ดีเอ็นเอÿายเดี่ยวที่แยกจากกันแล้วทั้งÿอง

ÿาย เพื่อป้องกันไม่ใĀ้ดีเอ็นเอที่แยกจากกันพันกลับเข้าที่เดิม

3. เมื่อÿายดีเอ็นเอแม่แบบÿองÿายโปง่ตัวแยกจากกัน จะท าใĀ้เกลียวดีเอ็นเอที่ปลายÿุดของโป่งยิง่ขด

เกลียวแน่นขึ้น เอนไซม์โทโปไอโซเมอเรÿ (topoisomerase) จะท าĀน้าที่คลายปมเĀนือจุดแยก 

โดยใช้วิธีตัดÿายดีเอ็นเอÿายĀนึ่งเพื่อคลายเกลียวแล้วต่อกลับเข้ากันใĀม่

4. มีการใช้เอนไซม์ไพรเมÿ (primase) ÿังเคราะĀ์อาร์เอ็นเอÿายÿั้นๆเรียกว่า RNA primer ซ่ึงมีเบÿคู่

ÿมกับดีเอ็นเอแม่แบบมาเกาะกับÿายดีเอ็นเอตรงบริเวณจุดเร่ิมต้นในการÿังเคราะĀ์ÿายใĀม่

5. ดีเอ็นเอพอลิเมอเรÿ (DNA polymerase) จะน านิวคลีโอไทด์ไตรฟอÿเฟต   (dATP dGTP dCTP
Āรือ dTTP) เข้ามาต่อกับอาร์เอ็นเอไพรเมอร์ด้าน 3’ ตามล าดับเบÿคู่ÿมในดีเอ็นเอÿายแม่แบบ



เพ่ือใĀ้ง่ายต่อการเข้าใจ นักýึกþาÿามารถเข้าไปดูคลิปüิดีโอในยูทูป โดยค้นĀา

ค าü่า DNA replication  จะช่üยใĀ้เĀ็นภาพได้ชัดเจนขึ้น

☆ ☆ลอBลนอคลอลeรอBคอรoฏ_



การขดตัüของดีเอ็นเอเป็นแท่งโครโมโซม



1. ÿารพันธุกรรม

• การทดลองท่ียืนยันü่า DNA เป็นÿารพันธุกรรม 

• คุณÿมบัติ Āน่üยย่อยของกรดนิüคลอิีก

• โครงÿร้าง DNA และ RNA

2. การจ าลองตัüเองของ DNA 
• การจ าลองตัüเองแบบกึ่งอนุรักþ์

• โปรตีนและเอนไซม์ต่างๆท่ีเกี่ยüข้อง

üัตถุประÿงค์การเรียนรู้

เพื่อใĀ้นักýึกþามีคüามรู้คüามเข้าใจเกี่ยüกับคüามรู้พื้นฐานเกี่ยüกับพันธุýาÿตร์โมเลกุลในประเด็น

ต่อไปน้ี

3. DNA ท าใĀ้เกิดลักþณะทางพันธุกรรมได้อย่างไร

• The central dogma
• กลไก Transcription
• กลไก Translation 

4. การคüบคุมการท างานของยีน (gene regulation)
• ระดับ DNA
• ระดับ RNA
• ระดับ protein



3. DNA ท าใĀ้เกิดลักþณะทางพันธุกรรมได้อย่างไร

• DNA เป็นเพียงแค่ที่เก็บข้อมูล

• ข้อมูลเĀล่านี้ท้ายที่ÿุดจะต้องถูกน าไปใช้ในการÿังเคราะĀ์โปรตีน

“The central dogma”



ตัüอย่าง:  Sickle cell anemiaตัüอย่างคüามผิดปกติของเซลล์เม็ดเลือดแดงในคนที่เป็นโรคโลĀิตจางชนิดซิกเคิลเซลล์  

(sickle cell anemia)



คüามแตกต่างของการเกิด transcription และ translation
ระĀü่างโพรแคริโอตและยูแคริโอต



Āมายถึง กระบüนการÿังเคราะĀ์ RNA ที่มีการใช้ล าดับเบÿจาก DNA ในบริเüณที่เป็นยีน เป็น

แม่แบบ (template Āรือ ÿาย antisense strand)

ยีน มีองค์ประกอบĀลักคือ promoter, RNA coding region และ terminator

การถอดรĀัÿจากดีเอ็นเอไปเป็นเมÿเซนเจอร์อาร์เอ็นเอ (mRNA)

การถอดรĀัÿ Āรือ transcription



Transcription

• การÿังเคราะĀ์ RNA อาýัยเอนไซม์ RNA polymerase เข้าจับที่ promoter
• ÿังเคราะĀ์ในทิýทาง 5’ ไปยัง 3’

• ÿาย DNA แม่แบบ (template strand) คือÿาย antisense (3’→5’)
• ล าดับเบÿของÿาย RNA ที่ถูกÿร้าง จะเĀมือนกับÿาย coding strand (nontemplate strand Āรือ

sense strand) 

(antisense)

(sense)

ĀัüใจĀลักของ transcription



กระบüนการ Transcription

1. Initiation

2. Elongation

3. Termination

Transcription



1. Initiation
RNA polymerase  ไปจับที่ promoter ตรง

ต าแĀน่ง TATA box  จากน้ันจึงเลื่อนไปยัง RNA 
coding region เริ่มกระบüนการ transcription

Transcription

ในยูแคริโอตจะมีกลุ่มโปรตีนท่ีเรียกว่า 

transcription factor มาจับกับ RNA 
polymerase ด้วย 



RNAn + rNTP RNA n+1 + PPi

(rNTPs)
การÿังเคราะĀ์ RNA เกิดจากการท างานของ 

RNA polymerase

rNTPs (ribonucleoside triphosphate)
Complementary base  กับ template

base

2. Elongation 

Transcription



3. Termination

• RNA polymerase  ÿังเคราะĀ์

RNA ไปเรื่อยๆจะกระทั่งเจอรĀัÿ

Āยุดที่เรียกü่า terminator บน 

ÿายดีเอ็นเอแม่แบบ

• RNA  polymerase Āลุดออก 

ÿิ้นÿุดการÿร้างÿาย RNA

Transcription



ชนิดของ  RNA ที่ได้จาก transcription

1. Ribosomal RNA (rRNA)  2. Messenger RNA (mRNA) 3. Transfer RNA (tRNA)



1. tRNA

ที่มา : Hartwell et al., 2008.

• เล็กÿุดในบรรดา RNA  มีขนาดประมาณ 73-93 นิüคลีโอไทด์

• ท างานในกระบüนการ  translation
• มีปลายด้าน 3’ เป็นต าแĀน่งเกาะของกรดอะมิโน

• มีล าดับเบÿÿามตัü เรียก anticodon ท่ีจับกับเบÿคู่ÿมบน RNA



• เป็นÿายเดี่ยü ขนาดข้ึนอยู่กับยีน

• น าข้อมูลพันธุกรรมมาจากยีนในลักþณะของ Genetic code ในรูปของ Codon ท่ีประกอบด้üยเบÿ 3 ตัüเรียงต่อกัน

2. mRNA  



1. มีลักþณะเป็น ribonucleotide sequences

2.   แต่ละรĀัÿประกอบด้üย ribonucleotide 3 Āน่üย เรียกü่า triplet code

3. แต่ละรĀัÿก าĀนดกรดอะมิโน 1 ชนิด

4. รĀัÿพันธุกรรมมีลักþณะเป็น degenerate code (กรดอะมิโนบางชนิด อาจมีรĀัÿได้มากกü่า 1 รĀัÿ)

5.  มี start codon และ stop codons

6.   อ่านต่อเนื่องไม่มีการเü้นüรรค Āรือกระโดดข้าม

7.   ไม่มีการซ้อนทับ (non overlapping)

8.   เป็นรĀัÿที่พบใน virus  prokaryotes  และ eukaryotes

ลักþณะทั่üไปของ genetic code



ท่ีมา :  Snustad and Simmons, 2006.

3. rRNA

มีĀลายขนาด ท าĀน้าที่เป็นÿ่üนประกอบของไรโบโซม

Prokaryote

Eukaryote

S = Svedberg Unit



กระบüนการเปลี่ยนแปลงภายĀลังการÿังเคราะĀ์อาร์เอ็นเอ 

(RNA processing) ในยูแคริโอต

เกิดใน mRNA ของ eukaryote

1. การตัด intron และต่อ exon
2. การเติม 5’ cap (ใÿ่Āมüก)
3. การเติม poly A tail (ต่อĀาง)



RNA processing



1. การตัด intron และต่อ exon



2. การเติม 5’cap

• เป็นการเติมนิüคลีโอไทด์เพ่ิมอีกĀนึ่งĀน่üยท่ีปลาย 5’ ของ mRNA
• นิüคลีโอไทด์ตัüนี้เป็น 7-methyl gaunosine triphosphate

ท าไมต้องเติม 5’cap

• ช่üยเพิ่มคüามเÿถียรของ mRNA
• เป็นต าแĀน่งจดจ าของโปรตนีบางตüัที่ท างานในการ translation
• มีÿ่üนในกระบüนการตัด intron



3. การเติม poly A tail 

เพิ่มความมั่นคงใĀ้กับÿาย mRNA เพื่อใĀ้ mRNA ไม่ถูกย่อยÿลายโดยง่าย

เติมเบÿอะดีนีน 50-250  นิüคลีโอไทด์ที่ด้าน 3’ ของ mRNA



“The central dogma”



ÿิ่งที่จ าเป็นในการแปลรĀัÿ

• mRNA (ถอดรĀัÿออกมาจากÿ่üนที่เป็นยีนบนดีเอ็นเอ)

• tRNA with amino acids attached (tRNA ที่มีกรดอะมิโน)

• Ribosomes (ไรโบโซม ซ่ึงประกอบด้üย rRNA และ โปรตีน)

protein
DNA mRNA tRNA

ribosome

amino 
acids

การแปลรĀัÿจาก mRNA ไปเป็นโปรตีน (translation)



1. Initiation

2. Elongation

3. Termination

กระบüนการ Translation



1. Initiation

ribosome



2. Elongation
Peptidyltransferase เป็นเอนไซม์ในไรโบโซมที่ท าĀน้าที่ต่อกรดอะมิโนใĀ้เป็นÿาย polypeptide



Stop codon:  UAA,  UAG  และ  UGA

3. Termination



ดูคลิปวิดีโอเพ่ิมเติมเกี่ยวกับ transcription  และ translation ได้ในยูทูป
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3. การคüบคุมการท างานของยีน (gene regulation)
1. การคüบคุมการท างานของยีนในโพรแคริโอต

Operon : ยีนĀลายยีนที่อยู่ในวิถี metabolism เดียวกัน จะเรียงต่อกัน และมีการใช้

โปรโมเตอร์ร่วมกัน

ภาพแÿดงลักþณะของ trp operon ใน E. coli



การควบคุมการท างานของ trp operon ใน E. coli

operator

RNA polymerase



2. การคüบคุมการท างานของยีนในยูแคริโอต

มีความซับซ้อนกว่าโพรแคริโอต ควบคุมได้ตั้งแต่ระดับดีเอ็นเอ อาร์เอ็นเอ และโปรตีน

1. ระดับโครงÿร้างของดีเอ็นเอ

2. ระดับทรานÿคริปชัน

3. ระดับĀลังทรานÿคริปชัน

4. อายุการท างานของอาร์เอ็นเอ

5. ระดับทรานÿเลชัน

6. ระดับĀลังทรานÿเลชัน
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