
การเปรียบเทยีบวถิีการสงสัญญาณไมโทเจน-แอคทิเวเตดโปรตีนไคเนส และวิถวีัฏจักรเซลล 
ในสัตวไมมีกระดูกสันหลัง 6 ชนิดที่ทราบรหัสจีโนมแลวโดยเทียบรหัสสายลําดับกรดอะมิโน 

ของโปรตีนทีต่รงกับรหัสโปรตีนของคน 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

ปริญญานิพนธ 
ของ 

นันทกานต   เมืองพิล 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

เสนอตอบัณฑิตวทิยาลยั มหาวิทยาลัยศรีนครินทรวิโรฒ เพ่ือเปนสวนหนึ่งของการศึกษา 
ตามหลักสูตรปริญญาการศกึษามหาบัณฑิต สาขาวิชาเคมี 

กุมภาพันธ 2550 
 



การเปรียบเทยีบวถิีการสงสัญญาณไมโทเจน-แอคทิเวเตดโปรตีนไคเนส และวิถวีัฏจักรเซลล 
ในสัตวไมมีกระดูกสันหลัง 6 ชนิดที่ทราบรหัสจีโนมแลวโดยเทียบรหัสสายลําดับกรดอะมิโน 

ของโปรตีนทีต่รงกับรหัสโปรตีนของคน 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

ปริญญานิพนธ 
ของ 

นันทกานต   เมืองพิล 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

เสนอตอบัณฑิตวทิยาลยั มหาวิทยาลัยศรีนครินทรวิโรฒ เพ่ือเปนสวนหนึ่งของการศึกษา 
ตามหลักสูตรปริญญาการศกึษามหาบัณฑิต สาขาวิชาเคมี 

กุมภาพันธ 2551 
ลิขสิทธิ์เปนของมหาวิทยาลัยศรีนครินทรวิโรฒ 



การเปรียบเทยีบวถิีการสงสัญญาณไมโทเจน-แอคทิเวเตดโปรตีนไคเนส และวิถวีัฏจักรเซลล 
ในสัตวไมมีกระดูกสันหลัง 6 ชนิดที่ทราบรหัสจีโนมแลวโดยเทียบรหัสสายลําดับกรดอะมิโน 

ของโปรตีนทีต่รงกับรหัสโปรตีนของคน 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

บทคัดยอ 
ของ 

นันทกานต   เมืองพิล 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

เสนอตอบัณฑิตวทิยาลยั มหาวิทยาลัยศรีนครินทรวิโรฒ เพ่ือเปนสวนหนึ่งของการศึกษา 
ตามหลักสูตรปริญญาการศกึษามหาบัณฑิต สาขาวิชาเคมี 

กุมภาพันธ 2551 
 



นันทกานต   เมืองพิล. (2550). การเปรียบเทียบวิถีการสงสัญญาณไมโทเจน-แอคทิเวเตดโปรตีน   
 ไคเนส และวิถีวัฏจักรเซลลในสัตวไมมีกระดูกสันหลัง 6 ชนิดที่ทราบรหัสจีโนมแลวโดย 

                เทียบรหัสสายลําดับกรดอะมิโนของโปรตีนที่ตรงกับรหัสโปรตีนของคน. ปริญญานิพนธ    
             กศ.ม. (เคมี). กรุงเทพฯ : บัณฑิตวิทยาลัย มหาวิทยาลัยศรีนครินทรวิโรฒ.   
             คณะกรรมการควบคุม : รองศาสตราจารย ดร. ธารารัตน ศุภศิริ, ผูชวยศาสตราจารย          
              ดร. บุรชัย สนธยานนท. 
 

   วิถีไมโทเจน–แอคทิเวเตดโปรตีนไคเนส (MAPK) คือ วิถีการสงสัญญาณทางชีวเคมี ที่
ควบคุมการทํางานของเซลลยูคาริโอตในหลายดาน ไดแก ควบคุมการแบงตัวของเซลล การกลาย
ชนิดของเซลล (differentiation) การอยูรอดของเซลล และการปรับกิจกรรมตาง ๆ ของเซลล วิถีไม
โทเจน–แอคทิเวเตด โปรตีนไคเนสในคนแบงเปน 4 สายปฏิกริยา ไดแก JNKs, ERKs, p38 และ 
ERK5  เหตุการณที่เกิดขึ้นในวิถีเหลานี้เปนสวนหนี่งของวัฏจักรเซลล  
      ไดทําการศึกษาเปรียบเทียบโปรตีน 273 ชนิด จากวิถีการสงสัญญาณในกระบวนการไม
โทเจน-แอคทิเวเตดโปรตีนไคเนส และโปรตีน 114 ชนิดจากกระบวนการวัฏจักรเซลล ของมนุษย 
กับโปรตีนของสัตวไมมีกระดูกสันหลัง 6 ชนิด อันไดแก  Drosophila melanogaster, Drosophila 
pseudoobscura, Anopheles gambiae, Apis mellifera, Caenorhabditis elegans และ 
Caenorhabdits briggsae  โดยใชโปรแกรม BLASTP เพ่ือประมวลผลโปรตีนของมนุษย 387 ชนิด
ในมนุษยกับโปรตีนของสัตวไมมีกระดูกสันหลังทั้ง 6 ชนิด โดยตัดผลการเปรียบเทียบที่มีคา        
E-value มากกวา 10-4 ทิ้ง และนําโปรตีนของสัตวไมมีกระดูกสันหลังที่มีความใกลเคียงมากที่สุดกับ
โปรตีนของมนุษย ไปทํา multiple sequence alignment โดยใชโปรแกรม PROBCONS เวอรชัน 
1.1 (clustalX) และโปรแกรม PHYLIP เวอรชัน 3.67   
    จากผลการศึกษาพบวาโปรตีนหลายชนิดของสัตวไมมีกระดูกสันหลังในวิถีการสง
สัญญาณในกระบวนการ MAPK และวิถีวัฏจักรเซลล มีรหัสตรงกับโปรตีนของมนุษย ดังแผนภาพที่
ไดนําเสนอ และโปรตีนบางชนิดของสัตวไมมีกระดูกสันหลังไดหายไปจากแผนภาพดังกลาว ความ
สอดคลองกันกับโปรตีน ผลที่ไดจากการทดลอง ทําใหเกิดความเชื่อม่ันวาสามารถทํานายการคงอยู
ของปฏิกิริยาที่สําคัญในเซลลของสัตวไมมีกระดูกสันหลังประเภทอ่ืนที่ยังไดทําการศึกษา 
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Mitogen-activated protein kinase (MAPK) pathway is a biochemical signal 
transduction pathway which controls a number of eukaryotic intracellular functions, including 
proliferation, differentiation, survival and other cellular activities.  There are four branches of 
the MAPK pathway, namely JNKs, ERKs, p38 and ERK5 pathways.  Event in the pathways 
leading to cell proliferation occur during a stage of  cell cycle.  
 We are interested in comparative study of MAPK signaling pathway (comprising of 
273 human proteins) and cell cycle pathway (114 proteins) comparing between protein 
sequences predicted from human sequence and proteins predicted from 6 fully sequenced 
invertebrate genomes. The 6 invertebrates are: Drosophila melanogaster, Drosophila 
pseudoobscura, Anopheles gambiae, Apis mellifera, Caenorhabditis elegans and 
Caenorhabdits briggsae.  BLASTP (version 2.2.13) program was used to query 387 human 
protein sequences to each of the sequences from the 6 proteomes, with an E -value cut off 
of 10-4. 3 Top hit proteins returned from the program for each human protein from each 
invertebrate species were also used to conduct multiple sequence alignments by 
PROBCONS version 1.1 (clustalX) and PHYLIP version 3.67 programs. 
  Our result suggested a list of invertebrate proteins which are likely encoded by 
orthologous genes that correspond to human proteins' genes from the two pathways. We 
then inspect biochemical maps comparing invertebrate versions of the two pathways with 
the known human pathways. Our additional result visually showed invertebrate proteins in 
MAPK signaling, and cell cycle pathways which are absent from the human-based 
reference schemes. Our consensus invertebrate maps of the two pathways should be 
useful for further study of  biochemical activities of the 2 pathways in invertebrates. Our 
results allow us to confidently predict the presence of those conserved reactions in cells of 
other invertebrate species whose complete genome sequences are not yet available. 
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   1   

บทที่ 1 
บทนํา (Introduction) 

 
 
1.1 ภูมิหลัง 
            ในสิ่งมีชีวิตยูคาริโอตท่ีเปนสัตวหลายเซลล (metazoans) ไดแกสัตวไมมีกระดูกสันหลัง 
และสัตวที่มีกระดูกสันหลัง มีการควบคุมปฏิกิริยาชีวเคมีตางๆ ซับซอนกวาสิ่งมีชีวิตเซลลเดียว ทั้ง
แบคทีเรียและโปรโตซัว นอกจากจะตองดูแลใหเกิดสภาวะสมดุลภายในเซลล (homeostasis) โดย
วิถีเมตาบอลิซึมตางๆ แลว ยังตองควบคุมปฏิกิริยาในระหวางวิถีตางๆ และการตอบสนองระหวาง
เซลลในรางกายใหมีความเปนไปที่สอดคลองกัน การควบคุมปฏิกิริยาเหลานี้ อาศัยกระบวนการที่
เรียกวา การสงสัญญาณภายในเซลล หรือ  intracellular signal transduction 

 Signal transduction เปนกระบวนการตอบสนองตอสิ่งเราที่เกิดภายนอกเซลลโดยใชลิ
แกนด (ligand) ที่สรางจากที่หน่ึงไปกระตุนเซลลอีกที่หน่ึง (endocrine signaling) หรือหลั่งจากเซลล
ขางเคียง (paracrine signaling) หลั่งจากเซลลตัวเอง (autocrine signaling) หรือ เปนการสง
สัญญาณโดยการสัมผัสกันระหวาง receptors  แลวทําใหเกิดการเปลี่ยนแปลงภายในเซลล โดย
อาศัยตัวกลางที่เปน receptors, effectors และ messengers หลายๆ ชนิด ที่พบอยูบริเวณผิวเซลล
และภายในเซลล เปนตัวสงสัญญาณผานกันเปนทอดๆ เพ่ือกระตุนการทํางานของสารชีวโมเลกุล
เปาหมาย โปรตีนที่เกี่ยวของกับ signal transduction มีจํานวนมาก จัดไดหลายกลุมไดแก           
G-proteins (heterotrimeric G-protein), protein kinases และ secondary messengers(1,2,3) 

    Mitogen-activated protein kinases (MAPK) เปนกลุมของเอนไซม ที่ทําหนาที่เปน
เครือขายควบคุมการทํางานของเซลลในหนาที่หลักตางๆ ไดแก การกลายชนิดของเซลล 
(differentiation) การเพิ่มจํานวนเซลล (proliferation) และการตายของเซลล (cell death)(4) เอนไซม
กลุมน้ีทํางานโดยไปปรับความสามารถในการทํางานของโปรตีนเปาหมายที่จําเพาะภายในเซลล(5) 
โดยการเติมหมูฟอสเฟตเขาไปยังโปรตีนเปาหมาย ณ ตําแหนงกรดอะมิโน Serine หรือ Threonine  
ที่จําเพาะ(6) MAPK จึงจัดเปนกลุมเอนไซมที่เรียกวา Serine/Threonine kinase 
      การสงสัญญาณในวิถี MAPK มีความจําเปนตอการมีชีวิตอยูรอดของเซลล การสงทอดของ
สัญญาณโมเลกุลในวิถีน้ีเกิดขึ้นไดหลายรูปแบบ จากผิวเซลลดานนอกผานเขาสูภายในเซลล ดัง
ภาพประกอบ 1 ซ่ึงแสดงการเปรียบเทียบใหเห็นถึงวิถีการสงทอดสัญญาณโมเลกุลใน 4 ลักษณะคือ
การสงผานจาก G-protein-linked receptor ผาน cAMP และ phospholipase C และเสนทางจาก 
enzyme-linked receptor ผาน phospholipase C และ Ras โดยแตละวิถีมีความสลับซับซอนมาก
นอยแตกตางกัน แตเกิดการสงทอดสัญญาณที่สัมพันธกัน และในที่สุดสัญญาณโมเลกุลแตละชนิดจะ
กระตุนตอโปรตีนไคเนส ซ่ึงทําหนาที่เปนสัญญาณโมเลกุลตัวหลักในการควบคุมการตอบสนองของ
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เซลลใหเปนไปตามบทบาทของสัญญาณโมเลกุลที่มากระตุน(1,7) สวนประกอบของการสงสัญญาณ
ในวิถีของ Ras และ PI(3)K มีการเปลี่ยนแปลงทําใหเกิดเซลลมะเร็งมากที่สุด(8) 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
ภาพประกอบ 1 แสดงความเกี่ยวเนื่องของ intracellular signaling pathway แตละวถิ ี

 

            ที่มา: คมศร ลมไธสง. (2546). การสื่อสารของเซลล. หนา 1-40.(1)   
 
 
   วัฏจักรเซลล (Cell Cycle) คือชวงเวลาระหวางวงรอบของการแบงเซลลยูคาริโอตที่นัก
ชีววิทยา กําหนดเปนขั้นตอนตางๆ ดังน้ี 
         1. ระยะกอนแบงเซลล หรือ ระยะอินเตอรเฟส เปนระยะที่มีกิจกรรมและเมตาบอลิซึมสูง
มากประกอบดวย  3  ชวง คือ  

1.1 G1 (gap I) เปนจุดที่สําคัญที่สุดของวัฏจักรเซลล เน่ืองจากเปนจุดเริ่มตนของ 
การเตรียมพรอมเพ่ือการแบงเซลล ดังน้ันเซลลที่ตองการแบงตัว ตองมีความพรอมที่จะแบงตัว ไมมี
ความผิดปกติของยีนในเซลล  

1.2  S (Synthesis) เม่ือเซลลมีสัญญาณที่จะแบงตัว จะเร่ิมสังเคราะหดีเอ็นเอ หรือ 
จําลองโมเลกุลดีเอ็นเอ เปนผลใหมีการจําลองโครมาติด โครโมโซมจึงมีโครมาติด 2 เสน  
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    1.3 G2 (gap II) เปนระยะที่เซลลสรางสารที่จําเปนตอการขดตัวของโครโมโซม มี
การสังเคราะหโปรตีนสําหรับใชในการแบงนิวเคลียส ตลอดจนมีการถอดรหัสเปนอารเอ็นเอในตอน
ปลายของระยะ 

  2. ระยะแบงตัว หรือระยะ M (mitosis/meiosis) เปนชวงระยะเวลาสั้นๆ ที่เซลลมีการ
แบงตัว ระยะนี้โครโมโซมจะยึดกันแนนมากและไมมีการสังเคราะหอารเอ็นเอ เน่ืองจากเอนไซมอาร
เอ็นเอโพลีเมอรเรสเขาทํางานไมได(9,10,11,12) 
    การควบคุมการเขาสูวัฏจักรเซลลเรียกวา restriction point เปนการตรวจสอบเซลลให
พรอมกอนการแบงตัว และในระยะ G1, G2 และ M มีการตรวจสอบเชนกัน เรียกวา cell cycle 
checkpoints โดยมีโปรตีนที่ควบคุม คือ p53  ซ่ึงเปน tumor suppressor protein ทําหนาที่ในการ
ยับยั้งเซลลที่ผิดปกติกอนเขาสูระยะ S โดยทําใหเซลลเขาสูโปรแกรมเซลลตาย (apoptosis) และเม่ือ
ดีเอ็นเอเกิดการเสียหาย เซลลจะเพิ่มปริมาณมากขึ้น โดยจะไปกระตุนใหเกิดการสังเคราะหโปรตีน 
p21 ที่ทําหนาที่ในการยับยั้ง complex ของ Cdk 2/Cyclin E และ Cdk4,6 หรือ Cyclin D ที่มี
บทบาทในการเรงเซลลใหเขาสูวัฏจักรเซลล  

 พบวา p53 ในเซลลที่เกิดเปนมะเร็ง เกิดการกลายพันธุและไมสามารถควบคุม cell cycle 
checkpoints ได ทําใหเซลลที่ผิดปกติเกิดการเจริญเติบโตอยางไมมีการควบคุม เกิดเปนเซลลมะเร็งขึ้น 

 นอกจาก p53 ยังมี Rb (Retinoblastoma protein) เปนโปรตีนที่ทําหนาที่ในการควบคุมวัฏ
จักรเซลล การกลายชนิดของเซลล การตายของเซลล ยับยั้ง E2F ซ่ึงเปนปจจัยที่จําเปนสําหรับระยะ 
S และเปน tumor suppressor  

 พบวามีการเติมหมูฟอสเฟตให Rb ในเซลลที่จะเขาสูระยะ S และทําให E2F หลุดออกจาก 
Rb เขาไปจับกับตัวกระตุน เกิด transcription ขึ้น กรณีที่ Rb เกิดการกลายพันธุ หรือมีการ
สังเคราะหไมเพียงพอ จะทําใหเซลลมีการแบงตัวอยางไมหยุดและเกิดเปนเซลลมะเร็ง จาก
การศึกษาในเซลลมะเร็งเม็ดเลือดขาวชนิด CML (Chronic myelogenous leukemia) มักเกี่ยวของ
กับการกลายพันธุของ p53 tumor suppressor gene (ภาพประกอบ 2)(2,7) 

 
 
 
 

    
 
 

ภาพประกอบ 2 Cell cycle regulator 
                    ที่มา: ทรงยศ อนุชปรีดา. (2547). Signal Transduction ในเม็ดเลือดขาว 
(Leukemias). หนา 74-85.(2) 



   4   

1.2 เอกสารและงานวิจัยที่เก่ียวของ 
    1.2.1 signal transduction 
     signal transduction เปนกระบวนการตอบสนองตอสิ่งเราที่เกิดภายนอกเซลล จาก
สัญญาณโมเลกุลที่มากระตุน สัญญาณโมเลกุลเหลานี้ผลิตขึ้นจากเซลลที่เรียกวา signaling cell และ
ถูกตรวจจับดวยเซลลเปาหมายที่เรียกวา target cell โดยโปรตีนที่สามารถจดจําโมเลกุลที่อยูบนเยื่อ
หุมเซลล ไดแก โปรตีน receptor ซ่ึงทําหนาที่ในการแปลงสัญญาณที่เขามา (extracellular signal) 
ใหเปนสัญญาณที่สามารถสงผานไปในเซลล (intracellular signal) สัญญาณโมเลกุลน้ีทําหนาที่
ควบคุมพฤติกรรมการตอบสนองของเซลลตอสิ่งเราที่มากระตุน 
   สัญญาณโมเลกุลจากภายนอกเซลลมีอยูหลายชนิด ดังน้ันเซลลตองจําแนกสัญญาณ
โมเลกุลเหลานั้นได เซลลจะตอบสนองตอสัญญาณโมเลกุลหรือไมขึ้นอยูกับโปรตีน receptor ที่
จําเพาะ และการที่เซลลมีโปรตีน receptor ในจํานวนที่จํากัด ทําใหเซลลสามารถควบคุมขอบเขต
ของสัญญาณโมเลกุลที่กระตุน และพฤติกรรมของเซลลในลักษณะที่ซับซอนได ซ่ึงแบงเปน 2 
ลักษณะดังน้ี                 
           1. สัญญาณโมเลกุลหน่ึงตัวจับโปรตีน receptor 1 ชนิด เกิดการกระตุนหลายๆ  
อยางตอเซลลเปาหมาย เชน รูปราง การเคลื่อนไหว เมตาบอลิซึม และควบคุมการแสดงออกของยีน 
สัญญาณที่สงผานโปรตีน receptor จะสงขอมูลเขาสูเซลล โปรตีนตางๆ ที่อยูในเซลลจะสงสัญญาณ
ตอเปนทอดๆ กระตุนเซลลทําใหเกิดการสงทอดสัญญาณภายในเซลลหลายๆ รูปแบบ ซ่ึงขึ้นอยูกับ
องคประกอบภายในเซลล  

   2. การกระตุนเซลลลักษณะที่สอง เกิดเม่ือเซลลผลิตโปรตีน receptor จํานวนมากสําหรับ
สัญญาณโมเลกุลที่แตกตางกัน กระตุนใหเซลลตอบสนองไดดีกวาเม่ือมีสัญญาณเพียงตัวใดตัวหน่ึง
มากระตุน การทํางานรวมกันของสัญญาณแตละชนิดมีสวนสําคัญตอการมีชีวิตรอดของเซลล และ
การกลายชนิดของเซลล กรณีไมมีสัญญาณใดๆ มากระตุนเซลล จะทําใหเซลลเขาสูกระบวนการตาย
ที่เรียกวา programmed cell death หรือ apoptosis  ดังภาพประกอบ 3 

 

 

 
 
 

ภาพประกอบ 3 แสดงการสงสัญญาณโมเลกุลที่แตกตางกัน 

            ที่มา: คมศร ลมไธสง. (2546). การสื่อสารของเซลล. หนา 1-40.(1)   
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 1.2.2 โปรตีน receptor บนเยื่อหุมเซลลแบงได 3 กลุมใหญๆ (ดังภาพประกอบ 4) ไดแก  
                   1. ion-channel-linked receptor หรือ transmitter-gate ion channel มีกลไกการ
ทํางานไมซับซอน ทําหนาที่เคลื่อนยายสารใหผานเขาออกเซลล 
                     2. G-protein linked receptor  เปนกลุมที่ใหญที่สุดของโปรตีน receptor บนผิว
เซลล ทําหนาที่เขาจับกับสัญญาณโมเลกุลหลายรูปแบบที่สงมาจากภายนอกเชลล เชนฮอรโมน 
local mediator หรือสารสื่อประสาท มีโครงสรางหลักคลายคลึงกัน คือประกอบดวยเสนของโพลี-
เพปไทดเสนเดียวขดตัวขึ้นลงบนเยื่อหุมเซลล 7 ครั้ง   
      3. enzyme-linked receptor  มีบทบาทเกี่ยวกับการตอบสนองตอการกระตุนโดย 
growth factors หรือสารสื่อโมเลกุลอ่ืนๆ ที่เกี่ยวกบัการกระตุนการเจริญของเซลล การแบงตัว และ
การอยูรอดของเซลล ความผิดปกติของการสงทอดสัญญาณโดยผาน enzyme-linked receptor 
พบวาเปนอีกสาเหตุหน่ึงของการเกิดโรคที่เกี่ยวของกับมะเร็ง(1,3) 

       
 

 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

ภาพประกอบ 4 โปรตีน receptor บนเยือ่หุมเซลล 

            ที่มา: คมศร ลมไธสง. (2546). การสื่อสารของเซลล. หนา 1-40.(1)   
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  1.2.3 การสงสัญญาณในวิถีไมโทเจน-เอคทิเวเตดโปรตีนไคเนส     
  1.2.3.1 การสงสัญญาณในวิถีไมโทเจน-แอคทิเวเตดโปรตีนไคเนสในสัตวเลี้ยงลูกดวย 

นมแบงเปน 4 กลุม (ดังภาพประกอบ 5) คือ  
  1. Extracellular signal-regulated kinases (ERKs) ตอบสนองตอปจจัยของการ

เจริญเติบโต การแบงเซลล การเปลี่ยนแปลงรูปรางเซลลตามหนาที่เฉพาะ(5) พบวา ERK1 และ 
ERK2 เปนสวนประกอบหลักที่พบในการควบคุมกลไกพื้นฐานและการแบงเซลลของเซลลมะเร็ง ซ่ึง
จะควบคุมการกระตุนการเติมหมูฟอสเฟตภายในเซลล โปรตีนทั้งสองชนิดมีการสงสัญญาณแตกตาง
กันคือ ERK2 มีบทบาทในการควบคุมพ้ืนฐานและการสงสัญญาณตอโปรตีน Ras-dependent ใน
การแบงเซลล และ ERK1 มีผลตอสัญญาณทั้งหมดที่สงออกมาของเซลลและตอตานการกระตุนของ 
ERK2(13) นอกจากนี้ ERK ยังกระตุนการทํางานของเซลลจากระยะ G1 ไประยะ S และทํางาน
รวมกับเอนไซม PI3K กระตุนการทํางานของเซลลจากระยะ G2 ไประยะ M

(14)   
2. C-Jun N-terminal kinases (JNKs) เปนเอนไซมที่ถูกกระตุนโดยความเครียด(5)  
3. p38 isoforms (p38) มี 4 กลุมคือ p38α, p38β, p38δ และ p38γ  โดย p38α  

เกี่ยวของกับการติดเชื้อ การแบงเซลล การกลายชนิดของเซลล และการตายของเซลล(15)   
4. ERK5  เปนกลุมที่ตอบสนองตอสิ่งกระตุนทั้งปจจัยที่เกี่ยวกับการเจริญเติบโต 

ความเครียด และการแบงเซลล(5)  
 
 
 
 
 
 

 
 

  
 
 

 
 
 

ภาพประกอบ 5  แสดงกลุมยอยตาง ๆ ในการสงสัญญาณในวิถีไมโทเจน-แอคทิเวเตดโปรตีนไคเนส 
            ที่มา: Labmate (asia). (2007). (online). (16) 
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  1.2.3.2 จุดสําคัญในวิถีการสงสัญญาณของไมโทเจน-แอคทิเวเตดโปรตีนไคเนส  
ประกอบดวยการกระตุน 3 ลําดับ (ภาพประกอบ 6)(5) ดังน้ี 

1. สัญญาณจากภายนอกกระตุน MAPKKK เติมหมูฟอสเฟตให MAPKK  บริเวณ  
serine และ threonine   

2. MAPKK กระตุน MAPK โดยเติมหมูฟอสเฟตให MAPK   
3. MAPK สงสัญญาณตอไป(17)  

  การสงสัญญาณในวิถีน้ีมี Toll-like receptors ที่ตอบสนองตอโมเลกุลของเชื้อจุลินทรียและ
เปนปจจัยในการยับยั้บเซลลมะเร็ง และ interleukin-1 receptors ที่เปนตัวริเร่ิมและควบคุมการ
ตอบสนองตอภาวะภูมิคุมกัน กระตุนการสงสัญญาณในกลุมยอยตางๆ  ไดแก ERKs, c-JUN และ 
p38(18)  

  ไดมีการศึกษาพัฒนาการของการสงสัญญาณโปรตนีไคเนสจากยสีตไปสูคน โดยเปรียบ 
เทียบสวนประกอบโปรตีนไคเนส (kinomes) ของคนกับยีสต หนอน และแมลงหวี ่พบวามีโปรตนี
ไคเนสตรงกบัของคน โดยเฉพาะแมลงหวี่(34) 

 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

ภาพประกอบ 6 แสดงการสงสัญญาณในวิถีไมโทเจน-แอคทิเวเตดโปรตีนไคเนส 

            ที่มา: Gallo KA. (2007). (online).(45) 
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 1.2.4 วิถีวัฏจักรเซลล 
 การแบงเซลลประกอบดวย 2 กระบวนการ คือ การแบงนิวเคลียส (karyokinesis) และ 

การแบงไซโทพลาสซึม (cytokinesis) 
 การแบงนิวเคลียส มี 2 แบบ คือ 
  1. การแบงเซลลแบบไมโทซิส คือการแบงเซลลรางกายเพื่อเพ่ิมจํานวนเซลลในการ 

เจริญเติบโตและซอมแซมสวนที่สึกหรอ จากเซลลเร่ิมตน 1 เซลล เม่ือสิ้นสุดการแบงจะไดเซลล 2 
เซลลเซลลลูก 1 เซลลจะพัฒนาไปทําหนาที่ตางๆ แลวแตชนิดของเซลล และเซลลลูกอีกเซลลจะเขา
สูวัฏจักรเซลลอีกครั้ง ดังภาพประกอบ 7 

2. การแบงเซลลแบบไมโอซิส คือการแบงเซลลเพ่ือสรางเซลลสืบพันธุ จากเซลล 
เริ่มตน 1 เซลล เม่ือสิ้นสุดการแบงเซลลจะไดเซลลทั้งหมด 4 เซลล และมีจํานวนโครโมโซมลดลง
ครึ่งหน่ึง(9) 

 การแบงไซโทพลาสซึม มี 2 แบบ คือ 
   1. แบบที่เยื่อหุมเซลลคอดกิ่วจาก 2 ขาง เขาใจกลางเซลล พบในเซลลสตัว 
   2. แบบที่มีการสรางเซลลเพลท (cell plate) กอตัวบรเิวณกึ่งกลางเซลลขยายไป 2  
ขาง พบในเซลลพืช 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

ภาพประกอบ 7 วัฏจักรการแบงเซลลแบบไมโทซิส 
 

            ที่มา: Basanta D. (2007). (Online)(46) 

 
 
           วัฏจักรเซลลถูกควบคุมโดยโปรตีนกลุมหน่ึงเรียกวา cyclins ซ่ึงเปนตัวกําหนดอัตราเร็วใน
การที่เซลลจะดําเนินตอไปจนจบกระบวนการตางๆ ในวัฏจักรเซลล อัตราการสราง การสลาย และ
การกระตุน เกิดขึ้นโดยการเติมหมูฟอสเฟต  
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           cyclins มีหลายชนิดที่สําคัญคือ cyclin D ควบคุมวัฏจักรเซลล ณ จุดที่เซลลดําเนินกิจกรรม
ตางๆ จากระยะ G1 เขาสูระยะ S และ cyclin B ควบคุม ณ จุดที่เซลลผานจากระยะ G2 เขาสูระยะ 
M โปรตีนภายในเซลลที่สําคัญอีกตัวหน่ึงคือ cyclin dependent kinases (CDKs)(19) เปนโปรตีน
หลักที่ควบคุมการแบงเซลล การสังเคราะห DNA การเปลี่ยนแปลงตาง ๆ ของเซลล(20) CDKs จะ
ออกฤทธิ์เม่ือจับกับ cyclins โดยเติมหมูฟอสเฟตให cyclin-CDK complex ในระยะอินเตอรเฟส ซ่ึง
เปนระยะที่สําคัญมาก และใชเวลานานที่สุด เปนระยะที่กําหนดวาเซลลจะทํางานตอไปหรือจะ
แบงตัวเม่ือเขาสูระยะไมโทซิส สวนการควบคุมการเขาและออกจากระยะ M อาศัยสัญญาณจากการ
ทําลายโปรตีนเปนหลัก cyclin A และ cyclin B จะเปนตัวกระตุนใหวัฏจักรเซลลเขาสูและคงอยูใน
ระยะ M(19) นอกจากนี้วัฏจักรเซลลยังถูกควบคุมโดยการสงสัญญาณในวิถีไมโทเจน-แอคทิเตด
โปรตีนไคเนส(17) เชน การทํางานของ ERK จะกระตุนการทํางานของเซลลจากระยะ G1 ไประยะ S 
และ ERK กับ PI3K  จะกระตุนการทํางานของเซลลจากระยะ G2 ไประยะ M

(14) 

    1.2.5 ชีวสารสนเทศ หรือ ชีวสารสนเทศศาสตร (Bioinformatics) 
    ชีวสารสนเทศเปนวิชาที่เกิดจากวิชาอณูชีววิทยา หรือชีววิทยาโมเลกุล (Molecular 
Biology) ซ่ึงเปนวิชาที่เกิดจากวิชาชีวเคมี สนธิกับวิชาวิทยาการคอมพิวเตอร (Computer Science) 
และคณิตศาสตร โดยเฉพาะวิชาสถิติ  เหตุที่มีพัฒนาการทางเครื่องมือวิเคราะหอัตโนมัติตางๆ เปน
จํานวนมาก ทําใหการหาลําดับนิวคลีโอไทด และการหาลําดับกรดอะมิโนทําไดอยางรวดเร็ว และมี
คาใชจายลดลงมาก จึงเกิดการวิเคราะหรหัสตางๆ และนํามาเก็บไวในเครื่องคอมพิวเตอร เพ่ือความ
สะดวกในการวิเคราะหขอมูล ภายหลังจึงมีการเก็บขอมูลปริมาณมหาศาลไวตามฐานขอมูลตางๆ 
เชน ฐานขอมูล GenBank  ฐานขอมูล SwissProt และ PIR เปนตน และมีการพัฒนาโปรแกรม
ประยุกตวิเคราะหขอมูลตางๆ อีกเปนจํานวนมาก เพ่ือใชวิเคราะหขอมูลของรหัสจีโนมตางๆ ที่มี
ปริมาณมาก(21) 
   ประโยชนของการวิเคราะหรหัสดีเอ็นเอ ทําใหไดขอมูลรหัสควบคุมการสรางโปรตีนและอาร
เอ็นเอจากเซลลของสิ่งมีชีวิตสปชี่สตางๆ คอนขางครบถวน นักวิทยาศาสตรจึงสามารถทําบัญชี
รายชื่อโปรตีนตางๆ ออกมาได รวมทั้งรหัสกรดอะมิโน รหัส mRNA และ รหัส genomic DNA โดย
เริ่มจากมีการหารหัสจีโนมของยูคารีโอต เชนของยีสต (Saccharomyces cerevisiae) ไสเดือนตัว
กลม (Caenorhabditis elegans) และแมลงหวี่ (Drosophila melanogaster) ตอมาจึงมีการหารหัส
จีโนมของคน และสัตวชั้นสูงอ่ืนๆ  
     ปจจุบันมีการเผยแพรขอมูลรหัสจีโนมของแบคทีเรียประมาณสองรอยชนิดแลว และยังมี
ขอมูลรหัสดีเอ็นเอ ของพืช ไวรัส โปรโตซัว สัตวตางๆ และของคน ผูสนใจสามารถดาวนโหลดได
จากฐานขอมูล เชน GenBank เปนตน   
     การบริหารจัดการขอมูลดังกลาวในรูปแบบที่เหมาะสมดวยชีวสารสนเทศ สามารถนําไปสู
ความรูความเขาใจในกระบวนการตางๆ ที่เกิดขึ้นในสิ่งมีชีวิต และชวยใหมนุษยเขาใจความหมาย
ของ “ชีวิต” ไดอยางถองแท การนําชีวสารสนเทศมาประยุกตใชใหเกิดประโยชนสูงสุด จําเปนตองมี
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เครือขายอินเตอรเน็ต เน่ืองจากชวยใหนักวิทยาศาสตรสามารถสืบคนขอมูล และใชบริการตางๆ 
เพ่ือวิเคราะหขอมูลไดอยางรวดเร็ว(21) เชน การศึกษาจีโนมที่ควบคุมในวัฏจักรเซลล และเมตาบอลิ
ซึมของดีเอ็นเอ ใน Strongylocentrotus purpuratus โดยใชโปรแกรม BLASTP และ CLUSTALW 
พบวา มี CDKs (ยกเวน CDK3) และโปรตีน NIMA-related kinase (NEK) ใน Strongylocentrotus 
purpuratus(22)  
    ไดมีการศึกษาเปรียบเทียบโปรโตซัว 3 ชนิด คือ Leishmania major, Trypanosona brucei 
และ Trypanosoma cruzi ที่ทําใหมนุษยมีรางกายออนแอ โดยใชขอมูลจากชีวสารสนเทศวิเคราะห 
พบวามีจีโนมประมาณ 2 % ที่สามารถเติมหมูฟอสเฟตใหกับปรสิตในสิ่งมีชีวิตได และสามารถแบง
จีโนมของโปรตัวซัวออกเปน 7 กลุม แตยังไมสามารถอธิบายหนาที่พ้ืนฐานของจีโนมดังกลาว(23) 

  ตัวอยางโปรแกรมประยุกตในชีวสารสนเทศ 
            1. BLAST (Basic Local Alignment Search Tool) เปนกลุมโปรแกรม 
คอมพิวเตอรที่เปรียบเทียบกับขอมูลสายลําดับพันธุกรรม และสายลําดับของโปรตีน เปนโปรแกรมที่
ทํางานและแสดงผลไดคอนขางรวดเร็ว พัฒนาโดยหนวยงาน National Center for Biotechnology 
Information (NCBI) ประกอบดวยโปรแกรมยอย 5 โปรแกรมตามชนิดของขอมูลที่ นํามา
เปรียบเทียบดังตาราง 1(24) 
    ในป ค.ศ. 2005 Balakrishnan R. และคณะไดศึกษาลําดับจีโนมของยีสต 
Saccharomyces โดยใชโปรแกรม BLASTP และไดนําจีโนมของยีสตเปรียบเทียบกับสิ่งมีชีวิตชนิด
ตางๆ เชน  A. gossypii, H. sapiens, A. thaliana, D. melanogaster และ C. elegans ทําใหทราบ
ถึงความคลายคลึงกันและวิวัฒนาการที่แตกตางกันของสิ่งมีชีวิตแตละชนิด(25) L. Tosso และ M. 
Mathias ไดใชโปรแกรม BLAST เปรียบเทียบลําดับเบสบนสายดีเอ็นเอของ ICAM gene 
(Intercellular adhesion molecule gene) ของคน หมู mouse และหนู พบวา genomic sequences 
ของ ICAM genes ในสัตวทั้ง 4 ชนิดมีการอนุรักษลําดับเบสบนดีเอ็นเอของยีนที่แสดงออก(26)  
 
 
ตาราง 1 กลุมโปรแกรมยอยของโปรแกรม BLAST 
 

โปรแกรม ชนิดสายลําดับที่ตองการตรวจสอบ ชนิดฐานขอมูลที่ใชเปรียบเทียบ 
Blastn            นิวคลีโอไทด               นิวคลีโอไทด 
Blastp            เพปไทด               โปรตีน 
Blastx            นิวคลีโอไทด               โปรตีน 
Tblastn            เพปไทด               นิวคลีโอไทด 
Tblastx            นิวคลีโอไทด               นิวคลีโอไทด 

             ที่มา: หทัยชนก แสงศลิปมณี. (2007). ขั้นตอนวิธกีารแบบขนานของโปรแกรม BLAST. 
หนา 1(27). 
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            2. PROBCONS เปนโปรแกรมคอมพิวเตอรอีกประเภทหนึ่ง คิดคนและพัฒนา 
โปรแกรมโดยนักวิจัยประเทศเยอรมันนี ใชเปรียบเทียบขอมูลสายลําดับเบสของดีเอ็นเอ และกรดอะ
มิโนของโปรตีน เพ่ือศึกษา multiple sequence alignment  นําดีเอ็นเอหรือกรดอะมิโนคูที่มีความ
คลายคลึงกันมากที่สุดมาเปรียบเทียบ จากนั้นนําดีเอ็นเอที่มีความคลายคลึงกันมากลําดับถัดมา 
เปรียบเทียบเรียงตอไปตามลําดับ โปรแกรมจะทําการคํานวณ คาที่ดีที่สุดเพื่อใชเขาคูจากลําดับที่
เลือกมาและนําขอมูลมาวางเรียงกันทําใหสามารถมองเห็นความเหมือนกัน (identity) ความคลายกัน 
(similarity) ความตางกัน (differences) และความสัมพันธทางวิวัฒนาการ ของสิ่งมีชีวิต(21,28)  
สําหรับขอมูลที่ใชในโปรแกรม PHYLIP สามารถเตรียมไดจากโปรแกรม ClustalQt เวอรชัน 1.5a 
ซ่ีงเปนรุนใหมของโปรแกรม ClustalX เปนซอฟตแวรสําหรับเครื่องแมคอินทอชซี่งใช
ระบบปฏิบัติการ OS-X(29) 
     Lassmann T. และคณะ ไดศึกษาคุณภาพของโปรแกรม 4 ชนิด ที่ใชในการศึกษา 
multiple sequence alignment  ไดแก โปรแกรม POA, DIALIGN, T-COFFEE และ CLUSTALW 
พบวาคุณภาพที่ไดในแตละโปรแกรมต่ํา(30) CLUSTALW เปนโปรแกรมชนิดหนึ่งที่ใชศึกษา 
multiple sequence alignment  เริ่มศึกษาในป ค.ศ. 1994 และเปนโปรแกรมที่นิยมใชศึกษาในทาง
ชีววิทยา โดยไมมีการพัฒนาโปรแกรม แตมีโปรแกรมอื่นที่พัฒนาขึ้นหลายชนิดเชน MAFFT, 
MUSCLE, T-COFFEE และ PROBCONS ผลที่ไดของโปรแกรมเหลานี้อยูในรูปแบบของ 
CLUSTALW และพบวาโปรแกรม PROBCONS ใหผลดีที่สุด รวมทั้งสามารถเปรียบเทียบขอมูลได
สูงสุด 100 สายลําดับ(31)  
    R. Allam Appa และคณะ ไดศึกษาลําดับกรดอะมิโนของโปรตีนที่เกียวของกับการ
ควบคุมพลังงานในการรักษาสมดุลของคนกับ Mus musculus ที่เปนโรคอวน และโรคเบาหวาน โดย
ใชโปรแกรม ClustalW เวอรชัน 1.83 รวมทั้งศึกษาความสัมพันธเชิงวิวัฒนาการโดยการสราง 
Phylogenetic tree เพ่ือทํานายความผิดปกติของสมอง และ Brain-derived neurotrophic factor 
(BDNF) ในกระบวนการควบคุมพลังงานในการรักษาสมดุล(32)  
             3. PHYLIP (PHYLogeny Inference Package) เปนโปรแกรมเปรียบเทียบความ 
สัมพันธทางววิัฒนาการระหวางกลุมของสิ่งมีชีวิต เขยีนโปรแกรมโดย Joseph Felsenstein ผลที่ได
จากการเปรียบเทียบจะเปน outfile และ outtree โดย outtree สามารถนําไปสรางเปนแผนภาพที่
เรียกวา Phylogenetic tree โดยโปรแกรม TREEVIEW(33) 

   Phylogenetic tree มี 2 ชนิด คือ Rooted tree และ Unrooted tree โดย rooted tree จะ
มีกิ่งที่แสดง common ancestor ของสิ่งมีชีวติทั้งหมด ในขณะที่ unrooted tree จะแสดง
ความสัมพันธของสิ่งมีชีวิตทั้งหมด โดยไมระบุตําแหนงของ common ancestor(21,34) 

   วนิดา ธนสุกาญจน ไดพัฒนาวิธีการตรวจหา การติดเชื้อ hMPV (human 
Metapneumovirus) ในผูปวยเด็กที่มีอาการของการติดเชื้อในระบบทางเดินหายใจในโรงพยาบาล
จุฬาลงกรณ และไดศึกษาอุบัติการณการติดเชื้อ hMPV และความสาํคัญทางคลินิกในผูปวยเด็กที่ติด



   12   

เชื้อ hMPV โดยวิธี reverse transcriptase polymerase chain reaction (RT-PCR) ของยีนสวน    
นิวคลีโอโปรตนี (N), ฟวชัน่ (F) และโพลีเมอเรส (L) ในการยืนยนัผลบวกจะใชโปรแกรม BLAST 
(www.ncbi.nlm.nih.gov/Blast) เพ่ือเปรียบเทียบความใกลเคียงของสารพันธุกรรมที่ไดกับสิ่งมีชีวิต
อ่ืน และทําการศึกษาสายพนัธุของ hMPV โดยใชโปรแกรม PHYLIP 95 พบวาในการศึกษาการติด
เชื้อ hMPV ในครั้งน้ีพบอุบตัิการณการตดิเชื้อ hMPV เทากับ 5.3%(35) 

  กัญญา อนุกุลธนากร ไดศึกษาขอมูลพ้ืนฐานของลําดับนิวคลีโอไทดและลําดับกรดอะมิโน
ของยีนพาราไทรอยดฮอรโมน (PTH gene) ในสัตวกลุมไพรเมท (ในลิงโลกใหมและลิงโลกเกา) และ
หาความสัมพันธเชิงวิวัฒนาการของสัตวในกลุมไพรเมทจากขอมูลที่ได โดยศึกษาลําดับนิวคลีโอ
ไทด จํานวน 500-553 คูเบสของยีนพาราไทรอยดฮอรโมน ในสัตวกลุมไพรเมท 8 ชนิด คือ Cebus 
apella, Callithrix jacchus, Macaca fascicularis, Papio hamadryas, Presbytes obscura, 
Hylobates lar, Gorilla gorilla และ Pan paniscus โดยวิธี direct sequencing จากนั้นนําลําดับนิ
วคลีโอไทดที่ไดไปอนุมานลําดับกรดอะมิโนโดยโปรแกรม DNASIS และนําทั้งลําดับนิวคลีโอไทด
และลําดับกรดอะมิโนที่ไดไปหาความสัมพันธเชิงวิวัฒนาการโดยวิธี Neighbor-Joining โดยใช
โปรแกรม PHYLIP และวิธี Parsimony โดยใชโปรแกรม PAUP จากการศึกษาในครั้งน้ีสามารถสรุป
ไดวา PTH gene เปนยีนอนุรักษที่มีการเปลี่ยนแปลงนอยมากในสัตวกลุมไพรเมท(36) 
            FASTA เปนโปรแกรมจัดเรียงลําดับของดีเอ็นเอ หรือโปรตีน ทําขึ้นในป พ.ศ. 
2528 สมัยน้ันเรียก FASTP เพราะมีไวเรียงโปรตีน สวน FASTA เกิดในป พ.ศ. 2531 เพ่ือจัด
เรียงลําดับของดีเอ็นเอ  
    รูปแบบของ FASTA ประกอบดวย สวนบนสุดขึ้นตนดวยสัญลักษณ “>” ตามดวยชื่อ 
sequence สวนลําดับของกรดอะมิโนจะอยูในบรรทัดใหม ตัวอยางขอมูลที่อยูในรูป FASTA ไดแสดง
ดังตัวอยาง 1 และ 2 
 
 
ตัวอยาง 1 แสดงขอมูลลําดับกรดอะมิโนของโปรตีน CACNG3 จากวิถีไมโทเจน-แอคทิเวเตดโปรตีน  
              ไคเนส ในรูปแบบของ FASTA Format 
 
>CACNG3 
MRMCDRGIQMLITTVGAFAAFSLMTIAVGTDYWLYSRGVCRTKSTSDNETSRKNEEVMTH 
SGLWRTCCLEGAFRGVCKKIDHFPEDADYEQDTAEYLLRAVRASSVFPILSVTLLFFGGL 
CVAASEFHRSRHNVILSAGIFFVSAGLSNIIGIIVYISANAGDPGQRDSKKSYSYGWSFY 
FGAFSFIIAEIVGVVAVHIYIEKHQQLRAKSHSEFLKKSTFARLPPYRYRFRRRSSSRST 
EPRSRDLSPISKGFHTIPSTDISMFTLSRDPSKITMGTLLNSDRDHAFLQFHNSTPKEFK 
ESLHNNPANRRTTPV 
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ตัวอยาง 2 แสดงขอมูลลําดับกรดอะมิโนของโปรตีน CACNG2 จากวิถีไมโทเจน-แอคทิเวเตดโปรตีน 
              ไคเนส ในรูปแบบของ FASTA Format 
 
>CACNG2 
MGLFDRGVQMLLTTVGAFAAFSLMTIAVGTDYWLYSRGVCKTKSVSENETSKKNEEVMTH 
SGLWRTCCLEGNFKGLCKQIDHFPEDADYEADTAEYFLRAVRASSIFPILSVILLFMGGL 
CIAASEFYKTRHNIILSAGIFFVSAGLSNIIGIIVYISANAGDPSKSDSKKNSYSYGWSF 
YFGALSFIIAEMVGVLAVHMFIDRHKQLRATARATDYLQASAITRIPSYRYRYQRRSRSS 
SRSTEPSHSRDASPVGIKGFNTLPSTEISMYTLSRDPLKAATTPTATYNSDRDNSFLQVH 
NCIQKENKDSLHSNTANRRTTPV 
 
   
      สิ่งมีชีวิตไมมีกระดูกสันหลัง มีความสําคัญในทางวิทยาศาสตร และทางเศรษฐกิจ ในทาง
วิทยาศาสตร สิ่งมีชีวิตไมมีกระดูกสันหลังมีวิวัฒนาการมากอนสัตวเลี้ยงลูกดวยนมหลายรอยลานป 
การศึกษาเปรียบเทียบนาจะเปนประโยชนในทางชีวเคมี และชีววิทยา สวนในทางเศรษฐกิจ 
สิ่งมีชีวิตไมมีกระดูกสันหลังหลายๆ ชนิดก็มีความสําคัญ เชน ผึ้ง สําคัญทางการเกษตร ยุง เปน
พาหะของโรคตางๆ สําคัญทางการแพทย และยังมีสิ่งมีชีวิตอีกหลายชนิดที่ยังไมมีการวิเคราะหรหัส
จีโนม  
     ดวยเหตุที่วิถีการควบคุมปฏิกิริยา MAPK มีความสําคัญตอเซลลของสัตวชั้นสูงและชั้นต่ํา 
เชนยีสต ประกอบกับมีการศึกษารหัสที่สมบูรณของจีโนมของ metazoa หลายสปชีส เชนไสเดือนตัว
กลม แมลงหวี่ และแมลงตางๆ แตยังไมมีการศึกษาโปรตีนในวิถีการสงสัญญาณ MAPK ของ
สิ่งมีชีวิตไมมีกระดูกสันหลังบางชนิด เชน ผึ้ง ยุง และ กุง เปนตน การเปรียบเทียบจีโนมของ
สิ่งมีชีวิตไมมีกระดูกสันหลัง 6 ชนิด กับจีโนมในวิถีการสงสัญญาณ MAPK ของคน จะชวยในการ
สรางแบบจําลองของปฏิกิริยา MAPK ในสิ่งมีชีวิตเหลานี้ โดยไมจําเปนตองมีรหัสจีโนมที่สมบูรณ
ของแตละสปชี่ส  
 
1.3 วัตถุประสงคของการวิจัย 

   ในการวิจัยครั้งน้ีผูวิจัยได เปรียบเทียบสายลําดับกรดอะมิโนที่เกี่ยวกับการสง
สัญญาณในวถิีไมโทเจน-แอคทิเวเตดโปรตีนไคเนส และวถิีวัฏจักรเซลลในสตัวไมมีกระดูกสันหลัง 6 
ชนิดที่ทราบรหัสจีโนมแลวกับโปรตีนของคน เพ่ือดูประเด็นตาง ๆ ดังน้ี 

  1.3.1 ความเหมือนกันหรือความแตกตางกันของโปรตีนจากแตละจีโนมที่ทําหนาที่แตละ 
สวนในวิถีการสงสัญญาณภายในเซลล 
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  1.3.2 ตรวจความถูกตองของการทําชุด orthologous genes โดยการเปรียบเทียบรหัส 
กรดอะมิโนโดยวิธี Multiple sequence alignment  
 
1.4 ประโยชนของงานวิจัย 

  1.4.1 ทําใหทราบความเหมือนกันหรือความแตกตางกันของโปรตีนจากแตละจีโนมที่ทํา 
หนาที่แตละสวนในวิถีการสงสัญญาณภายในเซลล 

   1.4.2 การยืนยันเอกลักษณสายลําดับกรดอะมิโนจากสิ่งมีชีวิตที่พบใน 2 สายพันธุหรือ 
มากกวาที่มีความคลายคลึงกันไดรับถายทอดมาจากบรรพบุรุษเดียวกัน แตมีการววิัฒนาการใน
วิถีทางทีต่างกัน 
   1.4.3 ทํานายการคงอยูของปฏิกิริยาที่สาํคัญในเซลลของสัตวไมมีกระดูกสันหลงัชนิดอ่ืน ที่
ยังไมมีการศึกษารหัสจีโนม 
   1.4.4 เปนพ้ืนฐานในการทาํโปรตีน interaction network  
 
1.5 ขอบเขตของการวิจัย 
   1.5.1 ศึกษาการสงสัญญาณในวิถีไมโทเจน-แอคทิเวเตดโปรตีนไคเนส และวิถีวัฏจักรเซลล
ในคน พรอมกับหาลําดับกรดอะมิโนในโปรตีนทั้งสองวิถี 

  1.5.2 นําลําดับกรดอะมิโนที่ได เปรียบเทียบกับรหัสจีโนมของสัตวไมมีกระดูกสันหลัง 6  
ชนิด คือ Caenorhabditis elegans, Caenorhabditis briggsae, Drosophila melanogaster, 
Drosophila pseudoobscura, Anophleles gambiae และ Apis mellifera. 
   1.5.3 นําผลการเปรียบเทียบจากขอ 1.5.2 ที่แสดงถึงความคลายคลึงกันมากที่สุด 3 ตัว
แรก มาทํา Multiple sequence alignment เพ่ือยืนยันผลที่ได 
 
1.6 นิยามศัพทเฉพาะ 
   1.6.1 Multiple sequence alignment   เปรียบเทยีบความเหมือนระหวางสายดีเอ็นเอ หรือ
โปรตีนมากกวา 2 เสน 
   1.6.2 orthologous คือกลุมของสายลําดับเบสหรือสายลําดับกรดอะมิโนจากสิ่งมีชีวิตที่พบ
ใน 2 สายพันธุหรือมากกวา ที่มีความคลายคลึงกัน โดยเฉพาะหนึ่งใน 2 ของยีนที่เหมือนกันไดรับ
ถายทอดมาจากบรรพบุรุษเดียวกัน แตมีการวิวัฒนาการในวิถทีางทีต่างกัน 
   1.6.3 E-value หมายถึง จํานวนความเหมือน (hits) ที่คาดหวังวาจะพบดวยความบังเอิญ 
ในการสบืคนฐานขอมูล และไดคาคะแนนหนึ่ง ๆ หรือดีกวา คา E-value ขึ้นกับขนาดของฐานขอมูล
ที่สืบคน 
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บทที่ 2 
วัสดุและวิธีการทดลอง 

 
 
2.1 วัสดุและอุปกรณที่ใชในการทดลอง 

2.1.1 Macbook’s computer (Apple), (OS-X 10.4.11) 
 2.1.2 โปรแกรม BLASTP (BLAST version 2.2.13) 

2.1.3 เครื่อง Sun server 
 2.1.4 โปรแกรม PROBCONS (version 1.1) และโปรแกรม PHYLIP 3.67 
 2.1.5 ลําดับกรดอะมิโนของโปรตีนในวิถีไมโทเจน-แอคทิเวตโปรตีนไคเนสและวิถวีฏัจักร
เซลล และลําดับกรดอะมิโนของสัตวไมมีกระดูกสันหลัง 
2.2 วิธีการและขั้นตอนการทดลอง 
 การเปรียบเทยีบลําดับกรดอะมิโนของโปรตีนในวิถีการสงสัญญาณ MAPK และวถิีวัฏจักร
เซลล ของคนกับลําดับกรดอะมิโนของสัตวไมมีกระดูกสันหลัง มีวิธีการและขั้นตอนแสดงในแผนผัง 1 
 
       รวบรวมขอมูลเกี่ยวกบัลําดับกรดอะมิโน                    รวบรวมขอมูลเกี่ยวกับลําดับ 
  ของวิถีการสงสัญญาณ MAPK และวถิีวัฏจักรเซลล         กรดอะมิโนของสัตวไมมีกระดูกสันหลัง 
 
 
 
         จัดลําดับกรดอะมิโนใหอยูในรูป FastA 
  
 
                     เปรียบเทียบลําดับกรดอะมิโนจากโปรตีนของคนกับลําดับกรดอะมิโน 
    จากโปรตีนของสัตวไมมีกระดูกสันหลังโดยโปรแกรม BLASTP 
 
 
 
เปรียบเทียบลาํดับกรดอะมิโนจากโปรตีนของคน       เปรียบเทยีบลาํดับกรดอะมิโนจากโปรตีนของ   
  กับลําดับกรดอะมิโนจากโปรตีนของสัตว                 คนกับลําดับกรดอะมิโนจากโปรตีนของสัตว 
ไมมีกระดูกสันหลังโดยโปรแกรม PROBCONS            ไมมีกระดูกสันหลังโดยโปรแกรม PHYLIP 
 
แผนผัง 1 แสดงวิธีการและขั้นตอนการเปรียบเทยีบลาํดับกรดอะมิโนของโปรตีนในวิถีการสงสญั-   
      ญาณ MAPK และวิถวีฏัจักรเซลลของคนกับลําดับกรดอะมิโนของสัตวไมมีกระดูกสันหลัง 
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 2.2.1 รวบรวมขอมูลเก่ียวกับลําดับกรดอะมิโนของโปรตีนในวถีิการสงสัญญาณ 
MAPK และวถีิวัฏจักรเซลลของคน          

   รวบรวมขอมูลเกี่ยวกับสายลําดับกรดอะมิโนของวิถี MAPK และวถิีวัฏจักรเซลลจาก
ฐานขอมูล KEGG (http://www.genome.jp/dbget.bin/www_bget?path:hsa04010) (37) เม่ือเดือน
กันยายน พ.ศ. 2548 ตามขั้นตอนดังน้ี  
  2.2.1.1 เลือก  KEGG PATHWAY Database 

2.2.1.2 คนหา  MAPK signaling และ cell cycle pathways ดังภาพประกอบ 8 
2.2.1.3 เลือกวิถีการสงสญัญาณของคน (Homo sapiens) ดังภาพประกอบ 9 และ 10 
2.2.1.4 คนหาสายลําดบักรดอะมิโน โดยเลอืกโปรตีนที่ตองการหาทลีะชนิดจนกวาจะ 

ครบทั้งสองวถิี ดังภาพประกอบ 11 และ 12 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

ภาพประกอบ 8 แสดงการคนหาวิถีการสงสัญญาณ MAPK และวิถวีัฏจักรเซลล 
             ที่มา: Kanehisa M.et al. (2006). genomics to chemical genomics: new 
developments in KEGG. P. D354-D357.(37) 
 



 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

ภาพประกอบ 9 แสดงวิถีการสงสัญญาณ MAPK ของคนจากฐานขอมูล KEGG 
            ที่มา: Kanehisa M.et al. (2006). genomics to chemical genomics: new developments in KEGG. P. D354-D357.(37) 
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ภาพประกอบ 10 แสดงวิถีวัฏจักรเซลลของคนจากฐานขอมูล KEGG 
             ที่มา: Kanehisa M.et al. (2006). genomics to chemical genomics: new developments in KEGG. P. D354-D357.(37) 
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ภาพประกอบ 11 แสดงวิธกีารคนหาสายลําดับกรดอะมิโน จากวิถีการสงสัญญาณ MAPK ของคน 
             ที่มา: Kanehisa M.et al. (2006). genomics to chemical genomics: new developments in KEGG. P. D354-D357.(37) 
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ภาพประกอบ 12 แสดงผลจากการคนหาสายลําดับกรดอะมิโนในวิถกีารสงสัญญาณ MAPK ของคนจากฐานขอมูล KEGG 
             ที่มา: Kanehisa M.et al. (2006). genomics to chemical genomics: new developments in KEGG. P. D354-D357.(37)
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  2.2.2 รวบรวมขอมูลเก่ียวกับลําดบักรดอะมิโนของสัตวไมมกีระดูกสันหลัง 
 ขอมูลเกี่ยวกับลําดับกรดอะมิโนของสัตวไมมีกระดูกสันหลังที่ใช รวบรวมจากฐานขอมูล

ดังน้ี C. elegans จาก http://www.wormbase.org/; Release wormpep 150 วันที่ 20 เดือนตุลาคม 
พ.ศ. 2548 C. briggsae จาก http://www.wormbase.org/, D. melanogaster: จาก 
http://www.flybase.net/; Release 4.2.1, D. Pseudoobscura จาก http://www.flybase.net/; 
Relase 2.0 วันที่ 11 เดือนพฤศจิกายน พ.ศ. 2548 A. Gambiae จาก www.ensembl.org; 
Ensembl V36 เดือนธันวาคม พ.ศ. 2548  และ A. Mellifera จาก www.ensembl.org; Ensembl 
V36 เดือนธันวาคม พ.ศ. 2548  โดยดาวนโหลดไวที่เครื่อง Sun server ที่ศูนยพันธุวิศวกรรมและ
เทคโนโลยีชีวภาพแหงชาติ     

  2.2.3 จัดลําดับกรดอะมิโนจากโปรตีนของคนใหอยูในรูปแบบของ FastA   
           เม่ือรวบรวมลําดับกรดอะมิโนจากโปรตีนของคนทั้งสองวิถีครบแลว นําลําดับกรดอะ 
มิโนที่ไดจัดใหอยูในรูป FastA รวมทุกโปรตีนเขาดวยกันเปนแฟมเดียวในรูป text file กอนที่จะ
นําไปเปรียบเทียบกับลําดับกรดอะมิโนของสัตวไมมีกระดูกสันหลังทั้ง 6 ชนิด โดยโปรแกรม 
BLASTP  
     2.2.4 เปรียบเทียบลําดับกรดอะมิโนจากโปรตีนของคนกับลําดับกรดอะมิโนจาก
โปรตีนของสัตวไมมีกระดูกสันหลังโดยโปรแกรม BLASTP 

 นําขอมูลลําดับกรดอะมิโนที่อยูในรูปแบบ FastA เขาสูโปรแกรม BLASTP version 2.2.13 
โดยประมวลผลบนเครื่อง Sun server ที่ศูนยพันธุวิศวกรรมและเทคโนโลยีชีวภาพแหงชาติ ทีละ
ฐานขอมูลของแตละสปชี่ส โดยตัดคา E-value ที่มากกวา 10-4 ทิ้ง 
     2.2.5  เปรียบเทียบลําดับกรดอะมิโนจากโปรตีนของคนกับลําดับกรดอะมิโนจาก
โปรตีนของสัตวไมมีกระดูกสันหลังโดยโปรแกรม PROBCONS 
   2.2.5.1 เลือกขอมูลที่มีคา E-value ดีที่สุด 3 ลําดับแรกที่ไดจากการเปรียบเทียบ
โดยโปรแกรม BLASTP ในรูปแบบของ FastA ทํา Miltiple sequence alignment ดวยโปรแกรม 
PROBCONS version 1.1 และศึกษาความสัมพันธเชิงวิวัฒนาการดวยโปรแกรม PHYLIP version 
3.67 บนเครื่อง Macintoch เพ่ือยืนยันผลที่ไดจากโปรแกรม BLASTP  

2.2.5.2 นําขอมูลที่ไดจากการเปรียบเทียบโดยโปรแกรม BLASTP มาศึกษาความ 
เหมือนกันหรือความแตกตางกันของโปรตีนแตละจีโนมในวิถีการสงสัญญาณ MAPK และวิถีวัฏจักร
เซลล  

2.2.5.3 สรุปผลการเปรียบเทียบโปรตีนในวิถีการสงสัญญาณ MAPK และวิถีวัฏจักร 
เซลลของคนกับสัตวไมมีกระดูกสันหลัง โดยใชแผนผังโปรตีนของคนจากฐานขอมูล KEGG 
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บทที่ 3   
ผลของการทดลอง 

 
 
3.1 ขอมูลเก่ียวกับลําดับกรดอะมิโนของโปรตีนในวิถกีารสงสัญญาณ MAPK และ
วิถีวัฏจักรเซลลของคน 

3.1.1 ขอมูลเก่ียวกับลําดบักรดอะมิโนของโปรตีนในวิถีการสงสญัญาณ MAPK  
 จากการศึกษาโปรตีนและลาํดับกรดอะมิโนในวิถีการสงสัญญาณ MAPK ของคน

จากฐานขอมูล KEGG เว็บไซต http://www.genome.jp/dbget.bin/www_bget?path:hsa04010  
(37) เม่ือเดือนมิถุนายน พ.ศ. 2549 ดังภาพประกอบ 13 พบวามีโปรตีนที่เกี่ยวของ 273 โปรตีน 
แสดงในตาราง 2  
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ภาพประกอบ 13 แสดงวิถีการสงสัญญาณ MAPK ของคน 

ที่มา: Kanehisa M.et al. (2006). genomics to chemical genomics: new developments in KEGG. P. D354-D357.(37) 
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ตาราง 2 รายชื่อโปรตีนในวถิีการสงสัญญาณ MAPK ของคนจากฐานขอมูล KEGG 
 

     Human Protein name*                       Full name 
1. NGFB     nerve growth factor, beta polypeptide  
2. BDNF     brain-derived neurotrophic factor  
3. NTF3     neurotrophin 3     
4. NTF5     neurotrophin 5  
5. EGF     epidermal growth factor (beta-urogastrone)  
6. FGF1    fibroblast growth factor 1 (acidic) 
7. FGF2     fibroblast growth factor 2 (basic)  
8. FGF3     fibroblast growth factor 3 (murine mammary tumor virus  

integration site (v-int-2) oncogene homolog) 
9. FGF4     fibroblast growth factor 4 (heparin secretory    
                                                    transforming protein 1, Kaposi sarcoma oncogene)  
10. FGF5     fibroblast growth factor 5  
11. FGF6     fibroblast growth factor 6  
12. FGF7     fibroblast growth factor 7 (keratinocyte growth factor)   
13. FGF8     fibroblast growth factor 8 (androgen-induced)  
14. FGF9     fibroblast growth factor 9 (glia-activating factor)   
15. FGF10     fibroblast growth factor 10   
16. FGF11     fibroblast growth factor 11   
17. FGF12     fibroblast growth factor 12   
18. FGF13     fibroblast growth factor 13   
19. FGF14     fibroblast growth factor 14   
20. FGF20     fibroblast growth factor 20   
21. FGF21     fibroblast growth factor 21   
22. FGF22     fibroblast growth factor 22   
23. FGF23     fibroblast growth factor 23  
24. FGF18     fibroblast growth factor 18  
25. FGF17     fibroblast growth factor 17  
26. FGF16     fibroblast growth factor 16  
27. FGF19     fibroblast growth factor 19  
28. PDGFB     platelet-derived growth factor beta  polypeptide (simian sarcoma 

            viral (v-sis) oncogene homolog)  
29. CACNG3    calcium channel, voltage-dependent, gamma subunit 3  
30. CACNG2    calcium channel, voltage-dependent, gamma subunit 2  
31. CACNG5    calcium channel, voltage-dependent, gamma subunit 5  
32. CACNG4    calcium channel, voltage-dependent, gamma subunit 4  
33. CACNA2D3    calcium channel, voltage-dependent, alpha 2/delta 3 subunit  
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ตาราง 2 (ตอ) 
 
     Human Protein name                       Full name 

34. CACNG8    calcium channel, voltage-dependent, gamma subunit 8  
35. CACNG7    calcium channel, voltage-dependent, gamma subunit 7  
36. CACNG6    calcium channel, voltage-dependent, gamma subunit 6  
37. CACNA1A, CACNL1A4,  calcium channel, voltage-dependent, SCA6, MHP1, MHP  

    P/Q  type, alpha 1A subunit  
38. CACNA1B    calcium channel, voltage-dependent, L type, alpha 1B subunit  
39. CACNA1C    calcium channel, voltage-dependent, L type, alpha 1C subunit  
40. CACNA1D    calcium channel, voltage-dependent, L type, alpha 1D subunit  
41. CACNA1E    calcium channel, voltage-dependent, alpha 1E subunit  
42. CACNA1F, CSNB2   calcium channel, voltage-dependent, alpha 1F subunit  
43. CACNA1S    calcium channel, voltage-dependent, L type, alpha 1S subunit  
44. CACNA2D1    calcium channel, voltage-dependent, alpha 2/delta subunit 1 
45. CACNB1    calcium channel, voltage-dependent, beta 1 subunit  
46. CACNB2, MYSB,   calcium channel, voltage-dependent, CACNLB2 beta 2 subunit  
47. CACNB3    calcium channel, voltage-dependent, beta 3 subunit  
48. CACNB4    calcium channel, voltage-dependent, beta 4 subunit  
49. CACNG1    calcium channel, voltage-dependent, gamma subunit 1  
50. CACNA1I    calcium channel, voltage-dependent, alpha 1I subunit  
51. CACNA1H    calcium channel, voltage-dependent, alpha 1H subunit  
52. CACNA2D2    calcium channel, voltage-dependent, alpha 2/delta subunit 2  
53. CACNA2D4    calcium channel, voltage-dependent, alpha 2/delta subunit 4  
54. NTRK1     neurotrophic tyrosine kinase, receptor, type 1 [EC:2.7.10.1]  
55. NTRK2     neurotrophic tyrosine kinase, receptor, type 2 [EC:2.7.10.1]  
56. EGFR, ERBB    epidermal growth factor receptor (erythroblastic leukemia viral 

        (v-erb-b) oncogene homolog, avian) [EC:2.7.10.1]  
57. FGFR1, FLT2, KAL2   fibroblast growth factor receptor 1 (fms-related tyrosine kinase  

2, Pfeiffer syndrome) [EC:2.7.10.1]  
58. FGFR3, ACH    fibroblast growth factor receptor 3 (achondroplasia,  

Thanatophoric dwarfism) [EC:2.7.10.1]  
59. FGFR2, KGFR, BEK,  fibroblast growth factor receptor 2 (bacteria-CFD1, JWS       
        expressed kinase,keratinocyte growth factor receptor,  
      craniofacial dysostosis 1,Crouzon syndrome, Pfeiffer syndrome,  
     Jackson-Weiss syndrome)  [EC:2.7.10.1]  
60. FGFR4     fibroblast growth factor receptor 4 [EC:2.7.10.1]  
61. PDGFRA    platelet-derived growth factor receptor, alpha polypeptide 

       [EC:2.7.10.1]  
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ตาราง 2 (ตอ) 
 

     Human Protein name                       Full name 
62. PDGFRB    platelet-derived growth factor receptor, beta Polypeptide       
        [EC:2.7.10.1]  
63. GRB2    growth factor receptor-bound protein 2    
64. GNA12      guanine nucleotide binding protein (G protein) alpha 12  
65. GNG12     guanine nucleotide binding protein (G protein), gamma 12  
66. SOS1, GINGF    son of sevenless homolog 1 (Drosophila)  
67. SOS2     son of sevenless homolog 2 (Drosophila)  
68. RASA2     RAS p21 protein activator 2  
69. RRAS2     related RAS viral (r-ras) oncogene homolog2  
70. MRAS     muscle RAS oncogene homolog  
71. HRAS, HRAS1    v-Ha-ras Harvey rat sarcoma viral oncogene homolog  
72. KRAS, KRAS2    v-Ki-ras2 Kirsten rat sarcoma viral oncogene homolog  
73. NRAS     neuroblastoma RAS viral (v-ras) oncogene homolog  
74. RRAS     related RAS viral (r-ras) oncogene homolog  
75. RASGRF1    Ras protein-specific guanine nucleotide-releasing factor 1  
76. RASGRF2    Ras protein-specific guanine nucleotide-releasing factor 2  
77. RASGRP1    RAS guanyl releasing protein 1 (calcium and DAG-regulated)  
78. RASGRP2    RAS guanyl releasing protein 2 (calcium and DAG-regulated)  
79. RASGRP4    RAS guanyl releasing protein 4  
80. RASGRP3    RAS guanyl releasing protein 3 (calcium and DAG-regulated)  
81. RAPGEF2, PDZGEF1   Rap guanine nucleotide exchange factor (GEF) 2   
82. PRKCA     protein kinase C, alpha [EC:2.7.11.13]  
83. PRKCB1, PRKCB2,   protein kinase C, beta 1 [EC:2.7.11.13]  

PKCB, PRKCB 
84. PRKCG     protein kinase C, gamma [EC:2.7.11.13]  
85. NF1     neurofibromin 1 (neurofibromatosis, von  

Recklinghausen disease,Watson disease)  
86. RASA1, RASA    RAS p21 protein activator (GTPase activating  protein) 1 
87. PRKACA    protein kinase, cAMP-dependent, catalytic, alpha [EC:2.7.11.11]  
88. PRKACB    protein kinase, cAMP-dependent, catalytic, beta [EC:2.7.11.11]  
89. PRKACG    protein kinase, cAMP-dependent, catalytic, gamma   

[EC:2.7.11.11]  
90. PRKX     protein kinase, X-linked [EC:2.7.11.11]  
91. PRKY    protein kinase, Y-linked [EC:2.7.11.11]  
92. RAP1A     RAP1A, member of RAS oncogene family  
93. RAP1B     RAP1B, member of RAS oncogene family  
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ตาราง 2 (ตอ) 
 

     Human Protein name                       Full name 
94. BRAF     v-raf murine sarcoma viral oncogene homolog B1 [EC:2.7.11.1]  
95. RAF1     v-raf-1 murine leukemia viral oncogene homolog 1 [EC:2.7.11.1]  
96. MOS     v-mos Moloney murine sarcoma viral oncogene homolog   
        [EC:2.7.11.1]  
97. MAP2K1    mitogen-activated protein kinase kinase 1 [EC:2.7.12.2]  
98. MAP2K2    mitogen-activated protein kinase kinase 2 [EC:2.7.12.2] 
99. MAP2K1IP1    mitogen-activated protein kinase kinase 1 interacting protein 1  
100. MAPK1       mitogen-activated protein kinase 1 [EC:2.7.11.24]  
101. MAPK3        mitogen-activated protein kinase 3 [EC:2.7.11.24]  
102. PTPN7       protein tyrosine phosphatase, non-receptor type 7 [EC:3.1.3.48]  
103. PTPRR     protein tyrosine phosphatase, receptor type, R [EC:3.1.3.48]  
104. PTPN5     protein tyrosine phosphatase, non-receptor  

type 5(striatum-enriched) [EC:3.1.3.48]  
105. DUSP14    dual specificity phosphatase 1  [EC:3.1.3.48 3.1.3.16]  
106. DUSP10    dual specificity phosphatase 10 [EC:3.1.3.48]  
107. DUSP1     dual specificity phosphatase 1 [EC:3.1.3.16 3.1.3.48] 
108. DUSP2     dual specificity phosphatase 2 [EC:3.1.3.16 3.1.3.48]  
109. DUSP3     dual specificity phosphatase 3 (vaccinia virus  

phosphatase VH1-related) [EC:3.1.3.48 3.1.3.16]  
110. DUSP4     dual specificity phosphatase 4 [EC:3.1.3.48 3.1.3.16]  
111. DUSP5     dual specificity phosphatase 5 [EC:3.1.3.48 3.1.3.16]  
112. DUSP6     dual specificity phosphatase 6 [EC:3.1.3.48 3.1.3.16]  
113. DUSP7     dual specificity phosphatase 7 [EC:3.1.3.16 3.1.3.48]  
114. DUSP8     dual specificity phosphatase 8 [EC:3.1.3.48 3.1.3.16]  
115. DUSP9     dual specificity phosphatase 9 [EC:3.1.3.48 3.1.3.16]  
116. DUSP16    dual specificity phosphatase 16 [EC:3.1.3.48 3.1.3.16]  
117. MAP3K14    mitogen-activated protein kinase kinase kinase 14    

[EC:2.7.11.25]  
118. CHUK     conserved helix-loop-helix ubiquitous kinase [EC:2.7.11.10]  
119. IKBKB     inhibitor of kappa light polypeptide gene enhancer in B-cells,  
     kinase beta [EC:2.7.11.10]  
120. IKBKG, IP2, IP1    inhibitor of kappa light polypeptide gene  

enhancer in B-cells, kinase gamma  
121. NFKB1     nuclear factor of kappa light polypeptide  

gene enhancer in B-cells 1 (p105)  
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ตาราง 2 (ตอ) 
 
     Human Protein name                       Full name 

122. NFKB2     nuclear factor of kappa light polypeptide  
gene enhancer in B-cells 2 (p49/p100)  

123. MAPT     microtubule-associated protein tau  
124. STMN1, LAP18    stathmin 1/oncoprotein 18 
125. PLA2G2D    phospholipase A2, group IID [EC:3.1.1.4]  
126. PLA2G2E    phospholipase A2, group IIE [EC:3.1.1.4]  
127. PLA2G3    phospholipase A2, group III [EC:3.1.1.4]  
128. PLA2G1B    phospholipase A2, group IB (pancreas) [EC:3.1.1.4]  
129. PLA2G2A,    phospholipase A2, group IIA (platelets,  

PLA2B, PLA2L    synovial fluid) [EC:3.1.1.4] KO KO:  
130. PLA2G4A,    phospholipase A2, group IVA (cytosolic,  

PLA2G4    calcium-dependent) [EC:3.1.1.5 3.1.1.4]  
131. PLA2G5    phospholipase A2, group V [EC:3.1.1.4]  
132. PLA2G2F    phospholipase A2, group IIF [EC:3.1.1.4]  
133. PLA2G12A    phospholipase A2, group XIIA [EC:3.1.1.4]  
134. PLA2G6    phospholipase A2, group VI (cytosolic,  

calcium-independent) [EC:3.1.1.4]  
135. PLA2G10    phospholipase A2, group X [EC:3.1.1.4]  
136. PLA2G12B, PLA2G13  phospholipase A2, group XIIB [EC:3.1.1.4]  
137. MKNK2  MAP    kinase interacting serine/threonine kinase 2 [EC:2.7.11.1]  
138. MKNK1     MAP kinase interacting serine/threonine kinase 1 [EC:2.7.11.1]  
139. RPS6KA6    ribosomal protein S6 kinase, 90kDa, polypeptide 6 [EC:2.7.11.1]  
140. RPS6KA1    ribosomal protein S6 kinase, 90kDa, polypeptide 1 [EC:2.7.11.1] 
141. RPS6KA2    ribosomal protein S6 kinase, 90kDa, polypeptide 2 [EC:2.7.11.1]  
142. RPS6KA3, MRX19  ribosomal protein S6 kinase, 90kDa,  

    polypeptide 3 [EC:2.7.11.1]  
143. ATF4     activating transcription factor 4 (tax- responsive enhancer  
     element B67)  
144. ELK1     ELK1, member of ETS oncogene family  
145. ELK4     ELK4, ETS-domain protein (SRF accessory protein 1)  
146. MYC     v-myc myelocytomatosis viral oncogene homolog (avian) 
147. SRF     serum response factor (c-fos serum  

response element-binding transcription factor)  
148. FOS     v-fos FBJ murine osteosarcoma viral oncogene homolog  
149. CHP     calcium binding protein P22  
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ตาราง 2 (ตอ) 
 
     Human Protein name                       Full name 

150. PPP3CA    protein phosphatase 3 (formerly 2B), catalytic subunit, alpha     
        isoform (calcineurin A alpha) [EC:3.1.3.16] 
151. PPP3CB, CALNB  protein phosphatase 3 (formerly 2B),catalytic subunit, beta    

isoform   (calcineurin A beta) [EC:3.1.3.16] 
152. PPP3CC    protein phosphatase 3 (formerly 2B), catalytic subunit, gamma  
        isoform (calcineurin A gamma) [EC:3.1.3.16] 
153. PPP3R1    protein phosphatase 3 (formerly 2B), regulatory subunit B,  

19kDa, alpha isoform (calcineurin B, type I) 
154. PPP3R2    protein phosphatase 3 (formerly 2B), regulatory subunit B,  

19kDa, beta isoform (calcineurin B, type II) 
155. RAC1     ras-related C3 botulinum toxin substrate 1  

(rho family, small GTP binding protein Rac1)  
156. RAC2     ras-related C3 botulinum toxin substrate 2  

(rho family, small GTP binding protein Rac2)  
157. RAC3     ras-related C3 botulinum toxin substrate 3  

         (rho family, small GTP binding protein Rac3)  
158. CDC42     cell division cycle 42 (GTP binding protein, 25kDa) 
159. MAP4K3    mitogen-activated protein kinase kinase kinase kinase 3    
        [EC:2.7.11.1] 
160. MAP4K4    mitogen-activated protein kinase kinase  

kinase kinase 4 [EC:2.7.11.1]  
161. MAP4K1     mitogen-activated protein kinase kinase  

        kinase kinase 1 [EC:2.7.11.1]  
162. PAK1     p21/Cdc42/Rac1-activated kinase 1 (STE20  

         homolog, yeast) [EC:2.7.11.1]  
163. PAK2     p21 (CDKN1A)-activated kinase 2 [EC:2.7.11.1] 
164. MAP3K8,    mitogen-activated protein kinase kinase  

            COT, ESTF    kinase 8 [EC:2.7.11.25]  
165. MAP3K1    mitogen-activated protein kinase kinase kinase 1 [EC:2.7.11.25] 
166. MAP3K10    mitogen-activated protein kinase kinase kinase 10[EC:2.7.11.25]  
167. MAP3K2    mitogen-activated protein kinase kinase kinase 2 [EC:2.7.11.25] 
168. MAP3K3    mitogen-activated protein kinase kinase kinase 3 [EC:2.7.11.25] 
169. FLNA     filamin A, alpha (actin binding protein 280)  
170. FLNB, FLN1L    filamin B, beta (actin binding protein 278)  
171. FLNC, FLN2    filamin C, gamma (actin binding protein 280)  
172. ARRB1, ARR1    arrestin, beta 1  
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ตาราง 2 (ตอ) 
 

     Human Protein name                       Full name 
173. ARRB2      arrestin, beta 2 
174. MAPK8IP3    mitogen-activated protein kinase 8 interacting protein 3 
175. CRK     v-crk sarcoma virus CT10 oncogene homolog (avian) 
176. CRKL     v-crk sarcoma virus CT10 oncogene homolog (avian)-like 
177. MAP2K4    mitogen-activated protein kinase kinase 4 [EC:2.7.12.2]  
178. MAP2K7    mitogen-activated protein kinase kinase 7 [EC:2.7.12.2] 
179. MAPK8     mitogen-activated protein kinase 8 [EC:2.7.11.24] 
180. MAPK9     mitogen-activated protein kinase 9 [EC:2.7.11.24] 
181. MAPK10    mitogen-activated protein kinase 10 [EC:2.7.11.24] 
182. MAPK8IP2    mitogen-activated protein kinase 8 interacting protein 2  
183. MAPK8IP1    mitogen-activated protein kinase 8 interacting protein 1  
184. MEF2C     MADS box transcription enhancer factor 2,  

          polypeptide C (myocyte enhancer factor 2C) 
185. HSPA1A, HSPA1   heat shock 70kDa protein 1A 
186. HSPA1B    heat shock 70kDa protein 1B  
187. HSPA1L    heat shock 70kDa protein 1-like  
188. HSPA5     heat shock 70kDa protein 5 (glucose-regulated protein, 78kDa) 
189. HSPA8     heat shock 70kDa protein 8  
190. HSPA9B, HSPA9   heat shock 70kDa protein 9B (mortalin-2)  
191. EVI1     ecotropic viral integration site 1  
192. NFATC2    nuclear factor of activated T-cells, cytoplasmic, calcineurin- 

dependent 2 
193. NFATC4    nuclear factor of activated T-cells, cytoplasmic, calcineurin- 

dependent 4 
194. JUN     jun  proto-oncogene  
195. JUND     jun D proto-oncogene 
196. TNF     tumor necrosis factor (TNF superfamily, member 2) 
197. TNFRSF1A    tumor necrosis factor receptor superfamily, member 
198. IL1B     interleukin 1, beta  
199. IL1A     interleukin 1, alpha  
200. IL1R1     interleukin 1 receptor, type I  
201. IL1R2    interleukin 1 receptor, type II  
202. FASLG     Fas ligand (TNF superfamily, member 6)  
203. FAS     Fas (TNF receptor superfamily, member 6)  
204. TGFB1     transforming growth factor, beta 1 (Camurati-Engelmann   

disease) 
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ตาราง 2 (ตอ) 
 
     Human Protein name                       Full name 

205. TGFB2     transforming growth factor, beta 2  
206. TGFB3     transforming growth factor, beta 3  
207. ACVR1C    activin A receptor, type IC [EC:2.7.11.30 
208. TGFBR1    transforming growth factor, beta receptor I  

        (activin A receptor type II-like kinase, 53kDa) [EC:2.7.11.30] 
209. TGFBR2    transforming growth factor, beta receptor II  

(70/80kDa)[EC:2.7.11.30] 
210. ACVR1B, ACVRLK4  activin A receptor, type IB [EC:2.7.11.30] 
211. CD14     CD14 molecule 
212. CASP14    caspase 14, apoptosis-related cysteine peptidase [EC:3.4.22.-]  
213. CASP1, IL1BC    caspase 1, apoptosis-related cysteine  

         peptidase (interleukin 1, beta, convertase) [EC:3.4.22.36]  
214. CASP2, NEDD2    caspase 2, apoptosis-related cysteine peptidase (neural  

precursor cell  expressed, developmentally down-regulated 2) 
[EC:3.4.22.-]  

215. CASP3     caspase 3, apoptosis-related cysteine peptidase [EC:3.4.22.-] 
216. CASP4     caspase 4, apoptosis-related cysteine peptidase [EC:3.4.22.-]  
217. CASP5     caspase 5, apoptosis-related cysteine peptidase [EC:3.4.22.-]  
218. CASP6     caspase 6, apoptosis-related cysteine peptidase [EC:3.4.22.-] 
219. CASP7     caspase 7, apoptosis-related cysteine peptidase [EC:3.4.22.-]  
220. CASP8     caspase 8, apoptosis-related cysteine peptidase [EC:3.4.22.-]  
221. CASP9     caspase 9, apoptosis-related cysteine peptidase [EC:3.4.22.-] 
222. CASP10    caspase 10, apoptosis-related cysteine peptidase [EC:3.4.22.-] 
223. TRAF2     TNF receptor-associated factor 2  
224. DAXX     death-associated protein 6  
225. TRAF6     TNF receptor-associated factor 6  
226. GADD45G    growth arrest and DNA-damage-inducible, gamma 
227. GADD45A, DDIT1   growth arrest and DNA-damage-inducible, alpha 
228. GADD45B    growth arrest and DNA-damage-inducible, beta 
229. STK3     serine/threonine kinase 3 (STE20 homolog, yeast) [EC:2.7.11.5] 
230. STK4     serine/threonine kinase 4 [EC:2.7.11.6]  
231. MINK1     misshapen-like kinase 1 (zebrafish) [EC:2.7.11.1]  
232. MAP4K2, RAB8IP   mitogen-activated protein kinase kinase kinase kinase 2  

[EC:2.7.11.1]  
233. MAP3K7IP1    mitogen-activated protein kinase kinase kinase 7 interacting  

protein 1 
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     Human Protein name                       Full name 

234. MAP3K7IP2    mitogen-activated protein kinase kinase kinase 7 interacting  
protein 2  

235. ECSIT     ECSIT homolog (Drosophila) 
236. MAP3K13    mitogen-activated protein kinase kinase kinase 13  

[EC:2.7.11.25]  
237. MAP3K12    mitogen-activated protein kinase kinase kinase 12  

[EC:2.7.11.25]  
238. ZAK     sterile alpha motif and leucine zipper containing kinase AZK  

[EC:2.7.11.25]  
239. MAP3K6    mitogen-activated protein kinase kinase kinase 6 [EC:2.7.11.25]  
240. MAP3K5    mitogen-activated protein kinase kinase kinase 5 [EC:2.7.11.25]  
241. MAP3K7, TAK1    mitogen-activated protein kinase kinase  kinase 7 [EC:2.7.11.25]  
242. PPM1B     protein phosphatase 1B (formerly 2C), magnesium-dependent,  

beta isoform  [EC:3.1.3.16]  
243. MAP3K4    mitogen-activated protein kinase kinase kinase 4 [EC:2.7.11.25]  
244. TAOK3     TAO kinase 3 [EC:2.7.11.1]  
245. TAOK1     TAO kinase 1 [EC:2.7.11.1]  
246. TAOK2     TAO kinase 2 [EC:2.7.11.1]  
247. AKT3     v-akt murine thymoma viral oncogene homolog 3 (protein kinase  

B,gamma) [EC:2.7.11.1]  
248. AKT1     v-akt murine thymoma viral oncogene homolog 1 [EC:2.7.11.1]  
249. AKT2     v-akt murine thymoma viral oncogene homolog 2 [EC:2.7.11.1]  
250. PPM1A     protein phosphatase 1A (formerly 2C), magnesium-dependent,  

alpha isoform [EC:3.1.3.16]  
251. MAP2K3    mitogen-activated protein kinase kinase 3 [EC:2.7.12.2]  
252. MAP2K6    mitogen-activated protein kinase kinase 6 [EC:2.7.12.2]  
253. PPP5C     protein phosphatase 5, catalytic subunit [EC:3.1.3.16]  
254. MAPK14    mitogen-activated protein kinase 14 [EC:2.7.11.24]  
255. MAPK11    mitogen-activated protein kinase 11 [EC:2.7.11.24]  
256. MAPK13    mitogen-activated protein kinase 13 [EC:2.7.11.24]  
257. MAPK12    mitogen-activated protein kinase 12 [EC:2.7.11.24]  
258. NLK     nemo-like kinase [EC:2.7.11.24]  
259. ATF2     activating transcription factor 2  
260. TP53     tumor protein p53 (Li-Fraumeni syndrome)  
261. DDIT3     DNA-damage-inducible transcript 3  
262.  MAX     MYC associated factor  
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ตาราง 2 (ตอ) 
 

     Human Protein name                       Full name 
263. MAPKAPK5    mitogen-activated protein kinase-activated protein kinase 5  

[EC:2.7.11.1]  
264. MAPKAPK3    mitogen-activated protein kinase-activated protein kinase 3  

[EC:2.7.11.1] 
265. MAPKAPK2    mitogen-activated protein kinase-activated protein kinase 2  

[EC:2.7.11.1] 
266. RPS6KA4    ribosomal protein S6 kinase, 90kDa, polypeptide 4 [EC:2.7.11.1]  
267. RPS6KA5    ribosomal protein S6 kinase, 90kDa, polypeptide 5 [EC:2.7.11.1]  
268. CDC25B    cell division cycle 25B [EC:3.1.3.48]  
269. HSPB1     heat shock 27kDa protein 1  
270. HSPB2     heat shock 27kDa protein 2  
271. MAP2K5, PRKMK5  mitogen-activated protein kinase kinase 5 [EC:2.7.12.2]  
272. MAPK7    mitogen-activated protein kinase 7 [EC:2.7.11.24]  
273. NR4A1     nuclear receptor subfamily 4, group A, member 1  
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3.1.2 ขอมูลเก่ียวกับลําดบักรดอะมิโนในวิถีวัฏจักรเซลล  
  จากการศึกษาโปรตีนและสายลําดับกรดอะมิโนในวิถีวัฏจักรเซลล ของคนจาก

ฐานขอมูล KEGG เว็บไซต http://www.genome.jp/dbget.bin/www_bget?path:hsa04010(37)  เม่ือ
เดือนพฤศจิกายน 2548 ดังภาพประกอบ 14 พบวามีโปรตีนที่เกี่ยวของ 114 โปรตีน แสดงในตาราง 3  

 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

ภาพประกอบ 14 แสดงวิถีวัฏจักรเซลลของคน 
            ที่มา: Kanehisa M.et al. (2006). genomics to chemical genomics: new developments 
in KEGG. P. D354-D357.(37)
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ตาราง 3 รายชื่อโปรตีนในวถิีวัฏจักรเซลลของคนจากฐานขอมูล KEGG  
 

     Human Protein name                       Full name 
1. GSK3B     glycogen synthase kinase 3 beta [EC:2.7.11.26]  
2. TGFB1     transforming growth factor, beta 1 (Camurati-Engelmann  

disease)  
3. TGFB2     transforming growth factor, beta 2  
4. TGFB3     transforming growth factor, beta 3  
5. SMAD2, MADH2   SMAD, mothers against DPP homolog 2 (Drosophila)  
6. SMAD3, MADH3   SMAD, mothers against DPP homolog 3 (Drosophila)  
7. SMAD4, MADH4   SMAD, mothers against DPP homolog 4 (Drosophila)  
8. CDKN2A,    cyclin-dependent kinase inhibitor 2A  

CDKN2, MLM    (melanoma, p16, inhibits CDK4)  
9. CDKN2B    cyclin-dependent kinase inhibitor 2B (p15, inhibits CDK4)  
10. CDKN2C    cyclin-dependent kinase inhibitor 2C (p18, inhibits CDK4)  
11. CDKN2D    cyclin-dependent kinase inhibitor 2D (p19, inhibits CDK4)  
12. CDKN1B    cyclin-dependent kinase inhibitor 1B (p27, Kip1)  
13. CDKN1C,    cyclin-dependent kinase inhibitor 1C (p57, Kip2) 

BWCR, BWS         
14. CCND1     cyclin D1  
15. CCND2     cyclin D2  
16. CCND3     cyclin D3  
17. CDK4     cyclin-dependent kinase 4 [EC:2.7.11.22]  
18. CDK6     cyclin-dependent kinase 6 [EC:2.7.11.22]  
19. CCNE1     cyclin E1 
20. CCNE2     cyclin E2  
21. CDK2     cyclin-dependent kinase 2 [EC:2.7.11.22]  
22. CCNA2     cyclin A2  
23. CCNA1     cyclin A1  
24. CCNH     cyclin H  
25. CDK7     cyclin-dependent kinase 7 (MO15 homolog, Xenopus laevis,  

cdk-activating kinase) [EC:2.7.11.22]  
26. CDC2     cell division cycle 2, G1 to S and G2 to M [EC:2.7.11.22]  
27. CCNB3     cyclin B3  
28. CCNB1     cyclin B1  
29. CCNB2     cyclin B2 
30. PLK1, PLK    polo-like kinase 1 (Drosophila) [EC:2.7.11.21]  
31. SKP1A     S-phase kinase-associated protein 1A (p19A)  
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ตาราง 3 (ตอ) 
 
     Human Protein name                       Full name 

32. CUL1     cullin 1 
33. RBX1     ring-box 1  
34. SKP2     S-phase kinase-associated protein 2 (p45)  
35. MDM2     Mdm2, transformed 3T3 cell double minute 2, p53 binding  

protein (mouse) [EC:6.3.2.-]  
36. RB1     retinoblastoma 1 (including osteosarcoma)  
37. CDKN1A, CDKN1  cyclin-dependent kinase inhibitor 1A (p21, Cip1)    
38. CREBBP,    CREB binding protein (Rubinstein-Taybi syndrome) 

RSTS      [EC:2.3.1.48]  
39. EP300     E1A binding protein p300 [EC:2.3.1.48]  
40. TP53     tumor protein p53 (Li-Fraumeni syndrome)  
41. PRKDC     protein kinase, DNA-activated, catalytic polypeptide  

[EC:2.7.11.1]  
42. GADD45G    growth arrest and DNA-damage-inducible, gamma  
43. GADD45A, DDIT1  growth arrest and DNA-damage- inducible, alpha    
44. GADD45B    growth arrest and DNA-damage-inducible, beta  
45. PCNA     proliferating cell nuclear antigen  
46. SFN     stratifin  
47. CDC25A    cell division cycle 25A [EC:3.1.3.48]  
48. ATR     ataxia telangiectasia and Rad3 related [EC:2.7.11.1]  
49. ATM, ATA,    ataxia telangiectasia mutated  

ATDC, ATC, ATD   (includes complementation groups A, C and D) [EC:2.7.11.1]  
50. CHEK1     CHK1 checkpoint homolog (S. pombe) [EC:2.7.11.1]  
51. CHEK2     CHK2 checkpoint homolog (S. pombe) [EC:2.7.11.1]  
52. BUB1, BUB1L    BUB1 budding uninhibited by benzimidazoles 1 homolog (yeast)  
        [EC:2.7.11.1]  
53. BUB3     BUB3 budding uninhibited by benzimidazoles 3 homolog (yeast)  
54. BUB1B     BUB1 budding uninhibited by benzimidazoles 1 homolog beta  

(yeast) [EC:2.7.11.1]  
55. MAD1L1    MAD1 mitotic arrest deficient-like 1 (yeast)  
56. MAD2L2    MAD2 mitotic arrest deficient-like 2 (yeast)  
57. MAD2L1    MAD2 mitotic arrest deficient-like 1 (yeast)  
58. YWHAQ    tyrosine 3-monooxygenase/tryptophan 5-monooxygenase  

activation protein, theta polypeptide  
59. LOC440917    similar to 14-3-3 protein epsilon (14-3-3E) (Mitochondrial import  

stimulation factor L subunit) (MSF L)  
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ตาราง 3 (ตอ) 
 
     Human Protein name                       Full name 

60. YWHAB    tyrosine 3-monooxygenase/tryptophan 5-monooxygenase  
activation protein, beta polypeptide  

61. YWHAE    tyrosine 3-monooxygenase/tryptophan 5-monooxygenase  
activation protein, epsilon polypeptide 

62. YWHAG    tyrosine 3-monooxygenase/tryptophan 5-monooxygenase  
activation protein, gamma polypeptide  

63. YWHAH, YWHA1   tyrosine 3-monooxygenase/tryptophan 5-monooxygenase  
activation protein, eta polypeptide  

64. YWHAZ    tyrosine 3-monooxygenase/tryptophan 5-monooxygenase  
activation protein, zeta polypeptide  

65. CDC25B    cell division cycle 25B [EC:3.1.3.48]  
66. CDC25C    cell division cycle 25C [EC:3.1.3.48]    
67. SMC1B, SMC1L2  structural maintenance of chromosomes 1B 
68. SMC1A, SMC1L1  structural maintenance of chromosomes 1A     
69. ESPL1     extra spindle poles like 1 (S. cerevisiae) [EC:3.4.22.49]  
70. PTTG2     pituitary tumor-transforming 2  
71. PTTG1     pituitary tumor-transforming 1  
72. ANAPC10    anaphase promoting complex subunit 10  
73. ANAPC2    anaphase promoting complex subunit 2  
74. ANAPC4    anaphase promoting complex subunit 4  
75. ANAPC5    anaphase promoting complex subunit 5  
76. ANAPC7    anaphase promoting complex subunit 7  
77. ANAPC11    APC11 anaphase promoting complex subunit 11 homolog  

(yeast)  
78. ANAPC1    anaphase promoting complex subunit 1  
79. CDC23     (cell division cycle 23, yeast, homolog)  
80. CDC16     CDC16 cell division cycle 16 homolog (S. cerevisiae)  
81. CDC27     cell division cycle 27  
82. CDC20     CDC20 cell division cycle 20 homolog (S. cerevisiae)  
83. ABL1, ABL    v-abl Abelson murine leukemia viral oncogene homolog 1  

[EC:2.7.10.2] 
84. HDAC1, RPD3L1   histone deacetylase 1  
85. HDAC2     histone deacetylase 2  
86. RBL1     retinoblastoma-like 1 (p107)  
87. RBL2     retinoblastoma-like 2 (p130)  
88. E2F1     E2F transcription factor 1  
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ตาราง 3 (ตอ) 
 

     Human Protein name                       Full name 
89. E2F3     E2F transcription factor 3  
90. E2F4     E2F transcription factor 4, p107/p130-binding  
91. E2F5     E2F transcription factor 5, p130-binding  
92. TFDP1     transcription factor Dp-1  
93. CDC6     CDC6 cell division cycle 6 homolog (S. cerevisiae)  
94. ORC6L     origin recognition complex, subunit 6 like (yeast)  
95. ORC3L     origin recognition complex, subunit 3-like (yeast)  
96. ORC1L     origin recognition complex, subunit 1-like (yeast)  
97. ORC2L     origin recognition complex, subunit 2-like (yeast)  
98. ORC4L     origin recognition complex, subunit 4-like (yeast)  
99. ORC5L     origin recognition complex, subunit 5-like (yeast)  
100. CDC45L    CDC45 cell division cycle 45-like (S. cerevisiae)  
101.  MCM2     MCM2 minichromosome maintenance deficient 2, mitotin (S.  

cerevisiae)  
102. MCM3     MCM3 minichromosome maintenance deficient 3 (S. cerevisiae)  
103. MCM4, CDC21    MCM4 minichromosome maintenance deficient 4 (S. cerevisiae) 
104. MCM5     MCM5 minichromosome maintenance deficient 5, cell division  

cycle 46 (S. cerevisiae)  
105. MCM6     MCM6 minichromosome maintenance deficient 6 (MIS5  

homolog, S. pombe)(S. cerevisiae)  
106. MCM7     MCM7 minichromosome maintenance deficient 7 (S. cerevisiae)  
107. CDC7, CDC7L1    CDC7 cell division cycle 7 (S. cerevisiae) [EC:2.7.11.1]  
108. DBF4     DBF4 homolog (S. cerevisiae) 
109. WEE1     WEE1 homolog (S. pombe) [EC:2.7.11.1]  
110. PKMYT1    protein kinase, membrane  associated tyrosine/threonine  

1[EC:2.7.11.1]  
111. FZR1     fizzy/cell division cycle 20 related 1 (Drosophila)  
112. CDC14C    CDC14 cell division cycle 14 homolog C (S. cerevisiae)  
       [EC:3.1.3.16] 
113. CDC14B    CDC14 cell division cycle 14 homolog B (S. cerevisiae)  
        [EC:3.1.3.16] 
114. CDC14A    CDC14 cell division cycle 14 homolog A (S. cerevisiae)  
       [EC:3.1.3.16] 
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3.2 ขอมูลเก่ียวกับลําดับกรดอะมิโนของสัตวไมมีกระดูกสันหลัง 
ขอมูลลําดับกรดอะมิโนของสัตวไมมีกระดูกสันหลัง ดาวนโหลดไวที่เครื่อง Sun server ที่ศูนย

พันธุวิศวกรรมและเทคโนโลยีชีวภาพแหงชาติ จํานวนขอมูลแสดงในตาราง 4 
 
 
ตาราง 4 แสดงจํานวนโปรตนีของสัตวไมมีกระดูกสันหลังแตละสปชีส่ 
 

Organisms Total protein sequences 
C. elegans 22,858 
C. briggsae 19,334 

D. melanogaster 19,178 
D. pseudoobscura   9,871 

A. gambiae 15,802 
A. mellifera 27,755 

 
 
3.3 ลําดับกรดอะมิโนจากโปรตีนของคนในรูปแบบของ FastA   

กอนจะนําลําดับกรดอะมิโนจากโปรตีนของคนไปเปรียบเทียบกับลําดับกรดอะมิโนของสัตวไมมี
กระดูกสันหลังทั้ง 6 ชนิดโดยโปรแกรม BLASTP ไดจัดใหอยูในรูปแบบของ FastA จํานวน 387โปรตีน
จากทั้งสองวิถี โดยรวมทุกโปรตีนเขาดวยกันเปนแฟมเดียวในรูป text file ซ่ึงสวนหนึ่งของรหัสลําดับ
กรดอะมิโนจากโปรตีนของคน 4 ชนิดในรูปแบบ FastA แสดงไวในภาพประกอบ 15 

 
 

>ACVR1C 
MTRALCSALRQALLLLAAAAELSPGLKCVCLLCDSSNFTCQTEGACWASVMLTNGKEQVI 
KSCVSLPELNAQVFCHSSNNVTKTECCFTDFCNNITLHLPTASPNAPKLGPMELAIIITV 
PVCLLSIAAMLTVWACQGRQCSYRKKKRPNVEEPLSECNLVNAGKTLKDLIYDVTASGSG 
SGLPLLVQRTIARTIVLQEIVGKGRFGEVWHGRWCGEDVAVKIFSSRDERYWFREAEIYQ 
TVMLRHENILGFIAADNKDNGTWTQLWLVSEYHEQGSLYDYLNRNIVTMAGMIKLALSIA 
SGLAHLHMEIVGTQGKPAIAHRDIKSKNILVKKCETCAIADLGLAVKHDSILNTIDIPQN 
PKVGTKRYMAPEMLDDTMNVNIFESFKRADIYSVGLVYWEIARRCSVGGIVEEYQLPYYD 
MVPSDPSIEEMRKVVCDQKFRPSIPNQWQSCEALRVMGRIMRECWYANGAARLTALRIKK 
TISQLCVKEDCKA 
>ACVR1B, ACVRLK4 
MAESAGASSFFPLVVLLLAGSGGSGPRGVQALLCACTSCLQANYTCETDGACMVSIFNLD 
GMEHHVRTCIPKVELVPAGKPFYCLSSEDLRNTHCCYTDYCNRIDLRVPSGHLKEPEHPS 
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MWGPVELVGIIAGPVFLLFLIIIIVFLVINYHQRVYHNRQRLDMEDPSCEMCLSKDKTLQ 
DLVYDLSTSGSGSGLPLFVQRTVARTIVLQEIIGKGRFGEVWRGRWRGGDVAVKIFSSRE 
ERSWFREAEIYQTVMLRHENILGFIAADNKDNGTWTQLWLVSDYHEHGSLFDYLNRYTVT 
IEGMIKLALSAASGLAHLHMEIVGTQGKPGIAHRDLKSKNILVKKNGMCAIADLGLAVRH 
DAVTDTIDIAPNQRVGTKRYMAPEVLDETINMKHFDSFKCADIYALGLVYWEIARRCNSG 
GVHEEYQLPYYDLVPSDPSIEEMRKVVCDQKLRPNIPNWWQSYEALRVMGKMMRECWYAN 
GAARLTALRIKKTLSQLSVQEDVKI 
>CD14 
MERASCLLLLLLPLVHVSATTPEPCELDDEDFRCVCNFSEPQPDWSEAFQCVSAVEVEIH 
AGGLNLEPFLKRVDADADPRQYADTVKALRVRRLTVGAAQVPAQLLVGALRVLAYSRLKE 
LTLEDLKITGTMPPLPLEATGLALSSLRLRNVSWATGRSWLAELQQWLKPGLKVLSIAQA 
HSPAFSCEQVRAFPALTSLDLSDNPGLGERGLMAALCPHKFPAIQNLALRNTGMETPTGV 
CAALAAAGVQPHSLDLSHNSLRATVNPSAPRCMWSSALNSLNLSFAGLEQVPKGLPAKLR 
VLDLSCNRLNRAPQPDELPEVDNLTLDGNPFLVPGTALPHEGSMNSGVVPACARSTLSVG 
VSGTLVLLQGARGFA 
>GNA12 
MSGVVRTLSRCLLPAEAGGARERRAGSGARDAEREARRRSRDIDALLARERRAVRRLVKI 
LLLGAGESGKSTFLKQMRIIHGREFDQKALLEFRDTIFDNILKGSRVLVDARDKLGIPWQ 
YSENEKHGMFLMAFENKAGLPVEPATFQLYVPALSALWRDSGIREAFSRRSEFQLGESVK 
YFLDNLDRIGQLNYFPSKQDILLARKATKGIVEHDFVIKKIPFKMVDVGGQRSQRQKWFQ 
CFDGITSILFMVSSSEYDQVLMEDRRTNRLVESMNIFETIVNNKLFFNVSIILFLNKMDL 
LVEKVKTVSIKKHFPDFRGDPHRLEDVQRYLVQCFDRKRRNRSKPLFHHFTTAIDTENVR 
FVFHAVKDTILQENLKDIMLQ 
 

ภาพประกอบ 15 แสดงตัวอยางขอมูลลําดับกรดอะมิโนของโปรตีน  
ACVR1C, ACVR1B (ACVRLK4), CD14, GNA12  ในวิถีการสงสญัญาณ MAPK รูปแบบของ FastA 

 
 
3.4 ผลการเปรียบเทียบลําดับกรดอะมิโนจากโปรตีนของคนกับลําดับกรดอะมิโนจาก
โปรตีนของสัตวไมมีกระดูกสันหลังโดยโปรแกรม BLASTP 
 3.4.1 ผลการเปรียบเทียบลําดับกรดอะมิโนจากโปรตีนในวิถีการสงสัญญาณ MAPK ของ
คนกับลําดับกรดอะมิโนจากโปรตีนของสัตวไมมีกระดูกสันหลัง 

ผลจากการนําลําดับกรดอะมิโนจากโปรตีนทั้งสองวิถีของคนที่อยูในรูปแบบ FastA เปรียบ 
เทียบกบัลําดบักรดอะมิโนของสัตวไมมีกระดูกสันหลงัทั้ง 6 ชนิด โดยใชโปรแกรม BLASTP ผลที่ได
แสดงในตาราง 5 ซ่ึงเปนตวัอยางผลการสกัดจากการเปรียบเทยีบลําดับกรดอะมิโนระหวางโปรตีน 
ACVR1B (ACVRLK4) ในวิถีการสงสญัญาณ MAPK ของคนกับโปรตีนของแมลงหวี่ (Dm)  
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ตาราง 5 แสดงตัวอยางผลบางสวนของการเปรียบเทยีบลําดับกรดอะมิโนระหวางโปรตีน ACVR1B  
     (ACVRLK4) ในวิถีการสงสัญญาณ MAPK ของคนกับโปรตีนของแมลงหวี่ โดยใชโปรแกรม  
     BLASTP  

 
Protein 

(Human) Protein (Dm) e-value 
Length of 

sequences
Percent 
identity Bit 

Score of 
bit 

ACVR1B, 
ACVRLK4 CG8224-PA e-139 476 53.57142857 490 1262 

 CG8224-PB e-135 497 51.50905433 478 1229 
 CG1891-PB 2.00E-098 491 41.75152749 356 913 
 CG1891-PA 2.00E-098 491 41.75152749 356 913 
 CG14026-PA 3.00E-096 498 42.77108434 348 894 
 CG14026-PC 3.00E-096 498 42.77108434 348 894 
 CG14026-PB 3.00E-096 498 42.77108434 348 894 
 CG14026-PD 3.00E-096 498 42.77108434 348 894 
 CG7904-PA 1.00E-049 297 38.04713805 194 492 
 CG10776-PA 6.00E-034 304 30.92105263 142 357 
 CG8049-PD 2.00E-014 213 29.57746479 77.4 189 
 CG8049-PB 2.00E-014 213 29.57746479 77.4 189 
 CG8049-PC 2.00E-014 213 29.57746479 77.4 189 
 CG8049-PA 2.00E-014 213 29.57746479 77.4 189 

 
 

 จากตัวอยางในตาราง 5 พบวามีโปรตีนของแมลงหวี่ที่มีลําดับกรดอะมิโนคลายกับลําดับกรดอะ
มิโนของโปรตีน ACVR1B (ACVRLK4) ในคนจํานวน 137 โปรตีน (ไมไดแสดงผลทั้งหมด) ซ่ึงโปรตีน
ของแมลงหวี่ที่มีคะแนนดีที่สุดคือ CG8224-PA มีคา E-value e-139 Length of sequences 476 
Percent identity 53.57142857 Bit 490 และ Score of bit 1262 
      การเปรียบเทียบลําดับกรดอะมิโนจากโปรตีนในวิถีการสงสัญญาณ MAPK ของคนจํานวน 273 
โปรตีนกับลําดับกรดอะมิโนจากโปรตีนของสัตวไมมีกระดูกสันหลังทั้ง 6 ชนิด พบวาโปรตีนของคนมี
ลําดับกรดอะมิโนคลายกับลําดับกรดอะมิโนของ A. Gambiae จํานวน 231 โปรตีน A. mellifera จํานวน 
241 โปรตีน D. Melanogaster  จํานวน 247 โปรตีน D. Pseudoobscura จํานวน  242 โปรตีน           
C. Briggsae จํานวน 240 โปรตีน และ C. elegans จํานวน 241 โปรตีน โดยไดแสดงผลการสกัดเฉพาะ
หมายเลขชื่อโปรตีนที่มีคะแนนที่ดีที่สุด และ NULL คือการที่โปรแกรม BLASTP ไมพบโปรตีนที่มีความ
คลายคลึงกันในสัตวไมมีกระดูกสันหลังชนิดนั้นๆ ดังสรุปผลทั้งหมดไวในตาราง 6 
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ตาราง 6 ผลการเปรียบเทียบลําดับกรดอะมิโนจากโปรตีนในวิถีการสงสัญญาณ MAPK ของคนกับ  
     ลําดับกรดอะมิโนจากโปรตีนของสัตวไมมีกระดูกสันหลังทั้ง 6 ชนิด 
 
Protein  symbol 
(Human) Protein (Ag) Protein (Am) Protein (Dm) Protein (Dp) 

Protein 
(Cb) 

Protein (Ce) 

CACNG3 ENSANGP00000025560 NULL  CG33670-PA GA16957-PA CBP14438 C18D1.4 
CACNG2 ENSANGP00000025560 NULL  CG33670-PA GA16957-PA NULL  NULL  
CACNG5 NULL  NULL  NULL  NULL  NULL  NULL  
CACNG4 ENSANGP00000025560 NULL  CG33670-PA GA16957-PA NULL  C18D1.4 
CACNA2D3 ENSANGP00000021218 ENSAPMP00000020911 CG12295-PB GA11538-PA CBP23420 C50C3.9 
CACNG8 ENSANGP00000025560 NULL  CG33670-PA GA16957-PA CBP14438 C18D1.4 
CACNG7 ENSANGP00000025560 NULL  NULL  NULL  NULL  NULL  
CACNG6 NULL  NULL  NULL  NULL  NULL  NULL  
CACNA1A,CACNL1A4 
,SCA6,MHP1,MHP ENSANGP00000023154 ENSAPMP00000033193 CG1522-PD GA18508-PA CBP00478 T02C5.5a 
CACNA1B ENSANGP00000023154 ENSAPMP00000033193 CG1522-PJ GA18508-PA CBP00478 T02C5.5c 
CACNA1C ENSANGP00000001382 ENSAPMP00000021927 CG4894-PB GA18508-PA CBP01613 C48A7.1b 
CACNA1D ENSANGP00000001382 ENSAPMP00000025391 CG4894-PD GA18508-PA CBP01613 C48A7.1b 
CACNA1E ENSANGP00000023154 ENSAPMP00000021927 CG1522-PF GA18508-PA CBP00478 T02C5.5a 
CACNA1F,CSNB2 ENSANGP00000001382 ENSAPMP00000031183 CG4894-PB GA18508-PA CBP01613 C48A7.1b 
CACNA1S ENSANGP00000001382 ENSAPMP00000024232 CG4894-PB GA18508-PA CBP01613 C48A7.1b 
CACNA2D1 ENSANGP00000020925 ENSAPMP00000020911 CG12295-PB GA11538-PA CBP23420 C50C3.9 
CACNB1 ENSANGP00000007021 ENSAPMP00000023241 CG6320-PA GA19509-PA CBP09007 T28F2.5 
CACNB2,MYSB, 
CACNLB2 ENSANGP00000007021 ENSAPMP00000010234 CG6320-PD GA19509-PA CBP09007 T28F2.5 
CACNB3 ENSANGP00000007021 ENSAPMP00000023241 CG6320-PA GA19509-PA CBP09007 T28F2.5 
CACNB4 ENSANGP00000007021 ENSAPMP00000019401 CG6320-PA GA19509-PA CBP09007 T28F2.5 
CACNG1 NULL  NULL  NULL  NULL  NULL  NULL  
CACNA1I ENSANGP00000003024 ENSAPMP00000035672 CG15899-PB GA22114-PA CBP04020 C54D2.5e 
CACNA1H ENSANGP00000003024 ENSAPMP00000035672 CG15899-PB GA22114-PA CBP04020 C54D2.5e 
CACNA2D2 ENSANGP00000020925 ENSAPMP00000020911 CG12455-PB GA11538-PA CBP23420 C50C3.9 
CACNA2D4 ENSANGP00000020925 ENSAPMP00000020911 NULL  GA11645-PA CBP23420 C50C3.9 
BDNF NULL  NULL  NULL  NULL  NULL  NULL  
NTF3 NULL  NULL  NULL  NULL  NULL  NULL  
NTF5 NULL  NULL  NULL  NULL  NULL  NULL  
TNF NULL  NULL  NULL  NULL  NULL  NULL  
IL1A NULL  NULL  NULL  NULL  NULL  NULL  
IL1B NULL  NULL  NULL  NULL  NULL  NULL  
FASLG NULL  NULL  NULL  NULL  NULL  NULL  
NTRK1 ENSANGP00000020604 ENSAPMP00000000549 CG4926-PA GA17849-PA CBP04741 C01G6.8c 
NTRK2 ENSANGP00000007453 ENSAPMP00000007638 CG32019-PD GA11325-PA CBP18615 C09D1.1g 
TNFRSF1A NULL  NULL  NULL  GA15057-PA NULL  NULL  
IL1R1 ENSANGP00000016889 ENSAPMP00000026671 CG7121-PA GA20117-PA CBP10276 W06H8.8g 
IL1R2 ENSANGP00000021721 ENSAPMP00000015045 CG15427-PD GA17315-PA CBP02940 C09D1.1g 
FAS NULL  NULL  NULL  NULL  NULL  NULL  
ACVR1C ENSANGP00000006764 ENSAPMP00000035215 CG8224-PA GA20910-PA CBP00847 F29C4.1a 
ACVR1B,ACVRLK4 ENSANGP00000006764 ENSAPMP00000000389 CG8224-PA GA20910-PA CBP00847 F29C4.1a 
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ตาราง 6 (ตอ) 
 

      

Protein  symbol 
(Human) Protein (Ag) Protein (Am) Protein (Dm) Protein (Dp) 

Protein 
(Cb) 

Protein (Ce) 

CD14 NULL  NULL  NULL  GA18727-PA NULL  NULL  
GNA12 ENSANGP00000004036 ENSAPMP00000011926 CG17759-PB GA15300-PA CBP03861 F18G5.3 
SOS1,GINGF ENSANGP00000016641 ENSAPMP00000029639 CG7793-PA GA16131-PA CBP12945 T28F12.3 
SOS2 ENSANGP00000016641 ENSAPMP00000029639 CG7793-PA GA16131-PA CBP12945 T28F12.3 
RASA2 ENSANGP00000027339 ENSAPMP00000024713 CG6721-PA GA19811-PA CBP22953 T24C12.2 
RASGRF1 ENSANGP00000009854 ENSAPMP00000028572 CG7793-PA GA18948-PA CBP00889 T28F12.3 
RASGRF2 ENSANGP00000009854 ENSAPMP00000028572 CG7793-PA GA18948-PA CBP00889 T28F12.3 
RASGRP1 ENSANGP00000016641 ENSAPMP00000031724 CG3126-PB GA16131-PA CBP04496 F25B3.3 
RASGRP2 ENSANGP00000012258 ENSAPMP00000031724 CG3126-PB GA18948-PA CBP04496 F25B3.3 
RASGRP4 ENSANGP00000026631 ENSAPMP00000011275 CG5522-PF GA18948-PA CBP04496 F25B3.3 
RASGRP3 ENSANGP00000012258 ENSAPMP00000031724 CG3126-PB GA16131-PA CBP04496 F25B3.3 
RRAS2 ENSANGP00000016959 ENSAPMP00000007731 CG1167-PA GA11132-PA CBP04964 C44C11.1a 
MRAS ENSANGP00000016959 ENSAPMP00000007731 CG1167-PA GA11132-PA CBP04319 F17C8.4 
HRAS,HRAS1 ENSANGP00000013477 ENSAPMP00000030208 CG9375-PA GA21740-PA CBP01499 ZK792.6 
KRAS,KRAS2 ENSANGP00000013477 ENSAPMP00000030208 CG9375-PA GA21740-PA CBP01499 ZK792.6 
NRAS ENSANGP00000013477 ENSAPMP00000030208 CG9375-PA GA21740-PA CBP01499 ZK792.6 
RRAS ENSANGP00000016959 ENSAPMP00000007731 CG1167-PA GA11132-PA CBP04964 C44C11.1a 
RAC1 ENSANGP00000014228 ENSAPMP00000009484 CG2248-PA GA15321-PA CBP09230 C09G12.8b 
RAC2 ENSANGP00000014228 ENSAPMP00000009484 CG2248-PA GA15321-PA CBP09230 C09G12.8b 
RAC3 ENSANGP00000014228 ENSAPMP00000009484 CG2248-PA GA15321-PA CBP09230 C09G12.8b 
CDC42 ENSANGP00000023777 ENSAPMP00000008306 CG12530-PB GA11680-PA CBP09230 R07G3.1 
CASP14 ENSANGP00000021365 ENSAPMP00000034579 CG7788-PA GA20588-PA CBP20994 C48D1.2 
CASP1,IL1BC ENSANGP00000010319 ENSAPMP00000034579 CG7788-PA GA20588-PA CBP20994 C48D1.2 
CASP2,NEDD2 ENSANGP00000010319 ENSAPMP00000034579 CG7788-PA GA20588-PA CBP20994 C48D1.2 
CASP3 ENSANGP00000010319 ENSAPMP00000034579 CG7788-PA GA20588-PA CBP20994 C48D1.2 
CASP4 ENSANGP00000010319 ENSAPMP00000034579 CG7788-PA GA20588-PA CBP20994 C48D1.2 
CASP5 ENSANGP00000010319 ENSAPMP00000034579 CG7788-PA GA20588-PA CBP20994 C48D1.2 
CASP6 ENSANGP00000010319 ENSAPMP00000034579 CG7788-PA GA20588-PA CBP20994 C48D1.2 
CASP7 ENSANGP00000010319 ENSAPMP00000034579 CG7788-PA GA18828-PA CBP20994 C48D1.2 
CASP8 ENSANGP00000010319 ENSAPMP00000034579 CG7788-PA GA20588-PA CBP20994 C48D1.2 
CASP9 ENSANGP00000010319 ENSAPMP00000034579 CG5370-PA GA20588-PA CBP20994 C48D1.2 
CASP10 ENSANGP00000010319 ENSAPMP00000034579 CG5370-PA GA18828-PA CBP20994 C48D1.2 
TRAF2 ENSANGP00000024649 ENSAPMP00000015862 CG3048-PB GA15869-PA CBP11708 F45G2.6 
DAXX ENSANGP00000018610 ENSAPMP00000034856 CG9537-PA NULL  NULL  NULL  
TRAF6 ENSANGP00000017658 ENSAPMP00000015862 CG10961-PA GA10670-PA CBP11708 F45G2.6 
RAPGEF2,PDZGEF1 ENSANGP00000025467 ENSAPMP00000007196 CG9491-PA GA21827-PA CBP00889 T14G10.2b 
PRKCA ENSANGP00000022036 ENSAPMP00000010132 CG6622-PA GA19732-PA CBP03850 E01H11.1a 
PRKCB1,PRKCB2, 
PKCB,PRKCB ENSANGP00000022036 ENSAPMP00000010132 CG6622-PA GA19732-PA CBP03850 E01H11.1a 
PRKCG ENSANGP00000022036 ENSAPMP00000010132 CG6622-PA GA19732-PA CBP03850 E01H11.1a 
PRKACA ENSANGP00000016916 ENSAPMP00000018561 CG4379-PA GA18145-PA CBP04602 ZK909.2f 
PRKACB ENSANGP00000016916 ENSAPMP00000018561 CG4379-PA GA18145-PA CBP04602 ZK909.2f 
PRKACG ENSANGP00000016916 ENSAPMP00000030266 CG4379-PA GA18145-PA CBP04602 ZK909.2a 
PRKX ENSANGP00000016916 ENSAPMP00000013798 CG6117-PB GA18145-PA CBP09612 ZK909.2m 
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ตาราง 6 (ตอ) 
 

      

Protein  symbol 
(Human) Protein (Ag) Protein (Am) Protein (Dm) Protein (Dp) 

Protein 
(Cb) 

Protein (Ce) 

PRKY ENSANGP00000020143 ENSAPMP00000013798 CG6117-PB GA18145-PA CBP09612 F47F2.1c 
RAP1A ENSANGP00000020068 ENSAPMP00000007273 CG1956-PA GA15150-PA CBP05156 C27B7.8 
RAP1B ENSANGP00000020068 ENSAPMP00000007273 CG1956-PA GA15150-PA CBP05156 C27B7.8 
BRAF ENSANGP00000003633 ENSAPMP00000022788 CG2845-PA GA15481-PA CBP01376 Y73B6A.5a 
RAF1 ENSANGP00000003633 ENSAPMP00000022788 CG2845-PA GA15481-PA CBP01376 Y73B6A.5a 
MOS ENSANGP00000013449 ENSAPMP00000032790 CG8767-PA GA21324-PA CBP02144 F33E2.2c 
NF1 ENSANGP00000003216 ENSAPMP00000006004 CG8318-PD GA16990-PA CBP18635 ZK899.8i 
RASA1,RASA ENSANGP00000002684 ENSAPMP00000004621 CG8318-PC GA16990-PA CBP18635 ZK899.8h 
MAP4K3 ENSANGP00000018210 ENSAPMP00000020885 CG9209-PD GA20098-PA CBP11201 ZC404.9 
MAP4K4 ENSANGP00000004215 ENSAPMP00000002869 CG16973-PE GA20098-PA CBP04114 ZC504.4d 
MAP4K1 ENSANGP00000018210 ENSAPMP00000020885 CG7097-PB GA20098-PA CBP11201 ZC404.9 
PAK1 ENSANGP00000000236 ENSAPMP00000023212 CG10295-PB GA10224-PA CBP03444 C09B8.7b 
PAK2 ENSANGP00000000236 ENSAPMP00000023212 CG10295-PB GA10224-PA CBP03444 C09B8.7b 
STK3 ENSANGP00000005870 ENSAPMP00000008496 CG11228-PA GA10852-PA CBP03427 F14H12.4a 
STK4 ENSANGP00000005870 ENSAPMP00000008496 CG11228-PA GA10852-PA CBP03427 F14H12.4a 
MINK1 ENSANGP00000004215 ENSAPMP00000002869 CG16973-PE GA20098-PA CBP04114 ZC504.4d 
MAP4K2,RAB8IP ENSANGP00000018210 ENSAPMP00000020885 CG7097-PB GA20098-PA CBP11201 ZC404.9 
MAP3K7IP1 ENSANGP00000011051 ENSAPMP00000017382 CG17746-PA GA15122-PA CBP07679 C44H4.5 
MAP3K7IP2 NULL  NULL  NULL  NULL  NULL  NULL  
ECSIT ENSANGP00000019534 ENSAPMP00000019620 CG10610-PA GA10436-PA CBP20981 Y17G9B.5 
MAP3K8,COT,ESTF ENSANGP00000022332 ENSAPMP00000008496 CG5169-PA GA18707-PA CBP04455 T19A5.2d 
MAP3K1 ENSANGP00000001618 ENSAPMP00000026685 CG4720-PB GA18383-PA CBP00745 F59A6.1 
MAP3K10 ENSANGP00000010749 ENSAPMP00000002043 CG2272-PA GA21324-PA CBP16324 K11D12.10b 
MAP3K2 ENSANGP00000001618 ENSAPMP00000026685 CG7717-PB GA18383-PA CBP00745 F59A6.1 
MAP3K3 ENSANGP00000001618 ENSAPMP00000026685 CG7717-PB GA20540-PA CBP00745 F59A6.1 
MAP3K13 ENSANGP00000013449 ENSAPMP00000011847 CG8789-PC GA21324-PA CBP02144 F33E2.2c 
MAP3K12 ENSANGP00000013449 ENSAPMP00000011847 CG8789-PC GA21324-PA CBP02144 F33E2.2c 
ZAK ENSANGP00000010749 ENSAPMP00000002043 CG8789-PC GA21324-PA CBP18714 F33E2.2c 
MAP3K6 ENSANGP00000001618 ENSAPMP00000026685 CG4720-PA GA18383-PA CBP00745 F59A6.1 
MAP3K5 ENSANGP00000001618 ENSAPMP00000019978 CG4720-PA GA18383-PA CBP00745 F59A6.1 
MAP3K7,TAK1 ENSANGP00000010888 ENSAPMP00000024926 CG18492-PA GA14958-PA CBP18714 Y105C5A.24 
PPM1B ENSANGP00000011088 ENSAPMP00000028469 CG1906-PC GA15122-PA CBP02383 F25D1.1a 
MAP3K4 ENSANGP00000014818 ENSAPMP00000010090 CG7717-PB GA20540-PA CBP14973 B0414.7a 
TAOK3 ENSANGP00000003262 ENSAPMP00000022682 CG14217-PE GA12831-PA CBP20038 T17E9.1a 
TAOK1 ENSANGP00000003262 ENSAPMP00000022682 CG14217-PE GA12831-PA CBP20038 T17E9.1b 
TAOK2 ENSANGP00000003262 ENSAPMP00000021074 CG14217-PE GA12831-PA CBP20038 T17E9.1b 
MAP3K14 ENSANGP00000018180 ENSAPMP00000008496 CG7717-PB GA20540-PA CBP04455 T19A5.2c 
CHUK ENSANGP00000016752 ENSAPMP00000016355 CG4201-PA GA18025-PA CBP01266 B0496.3b 
IKBKB ENSANGP00000016752 ENSAPMP00000003533 CG4201-PA GA18025-PA CBP00612 Y38F1A.10 
IKBKG,IP2,IP1 ENSANGP00000018440 ENSAPMP00000006990 CG6450-PC GA22026-PA CBP03287 F35D11.11d 
NFKB1 ENSANGP00000011101 ENSAPMP00000011860 CG6667-PA GA19765-PA CBP08227 B0350.2g 
NFKB2 ENSANGP00000011101 ENSAPMP00000011860 CG6667-PA GA19765-PA CBP08227 B0350.2g 
MAPT ENSANGP00000018159 ENSAPMP00000004992 CG31057-PA GA15971-PA CBP18327 F42G9.9a 
STMN1,LAP18 ENSANGP00000023908 ENSAPMP00000018782 CG31641-PB GA16358-PA CBP07286 T06D10.2 
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PLA2G2D ENSANGP00000018874 ENSAPMP00000020248 CG14507-PB NULL  CBP06325 C07E3.9 
PLA2G2E ENSANGP00000018874 ENSAPMP00000031716 CG14507-PB NULL  CBP06325 C07E3.9 
PLA2G3 ENSANGP00000019797 ENSAPMP00000003943 CG1583-PA GA15641-PA NULL  NULL  
PLA2G1B ENSANGP00000018874 ENSAPMP00000031716 CG14507-PB NULL  CBP06325 C07E3.9 
PLA2G2A,PLA2B, 
PLA2L ENSANGP00000018874 ENSAPMP00000017092 CG14507-PB NULL  CBP06325 C03H5.4 
PLA2G4A,PLA2G4 NULL  NULL  NULL  NULL  CBP04186 T12A2.15a 
PLA2G5 NULL  NULL  CG14507-PB NULL  CBP12168 Y69A2AL.2 
PLA2G2F NULL  NULL  NULL  NULL  CBP06325 C07E3.9 
PLA2G12A ENSANGP00000012556 ENSAPMP00000002605 CG17035-PA GA14287-PA NULL  NULL  
PLA2G6 ENSANGP00000003359 ENSAPMP00000011509 CG6718-PD GA14074-PA CBP06205 F47A4.5 
PLA2G10 ENSANGP00000018874 ENSAPMP00000024732 CG14507-PB NULL  CBP06325 C07E3.9 
PLA2G12B,PLA2G13 ENSANGP00000012556 ENSAPMP00000002605 CG17035-PA GA14287-PA NULL  NULL  
MAP2K1 ENSANGP00000020473 ENSAPMP00000013530 CG15793-PA GA13960-PA CBP01107 Y54E10BL.6 
MAP2K2 ENSANGP00000020473 ENSAPMP00000007414 CG15793-PA GA13960-PA CBP01107 Y54E10BL.6 
MAP2K1IP1 ENSANGP00000018687 NULL  CG5110-PA GA18666-PA NULL  NULL  
MAPK1 ENSANGP00000016639 ENSAPMP00000012284 CG7393-PA GA20320-PA CBP24154 F43C1.2b 
MAPK3 ENSANGP00000016639 ENSAPMP00000012284 CG7393-PA GA20320-PA CBP24154 F43C1.2b 
PTPN7 ENSANGP00000006103 ENSAPMP00000001826 CG10443-PA GA15180-PA CBP00623 C09D8.1c 
PTPRR ENSANGP00000006103 ENSAPMP00000001826 CG2005-PB GA15180-PA CBP00623 C09D8.1c 
PTPN5 ENSANGP00000003247 ENSAPMP00000028677 CG32697-PD GA17082-PA CBP00623 C09D8.1c 
DUSP14 ENSANGP00000010980 ENSAPMP00000000958 CG15528-PA GA13785-PA CBP01085 C04F12.8 
DUSP10 ENSANGP00000016464 ENSAPMP00000000958 CG7850-PA GA12750-PA CBP00668 F08B1.1a 
DUSP1 ENSANGP00000016464 ENSAPMP00000015365 CG14080-PB GA12750-PA CBP00668 F08B1.1a 
DUSP2 ENSANGP00000016464 ENSAPMP00000020514 CG14080-PB GA12750-PA CBP00668 C05B10.1 
DUSP3 ENSANGP00000021958 ENSAPMP00000017503 CG7378-PA GA20307-PA CBP00668 Y54F10BM.13 
DUSP4 ENSANGP00000016464 ENSAPMP00000015365 CG14080-PB GA12750-PA CBP00668 F08B1.1a 
DUSP5 ENSANGP00000016464 ENSAPMP00000025419 CG14080-PB GA12750-PA CBP00668 F08B1.1a 
DUSP6 ENSANGP00000016464 ENSAPMP00000015365 CG14080-PB GA12750-PA CBP01525 C05B10.1 
DUSP7 ENSANGP00000016464 ENSAPMP00000030503 CG14080-PB GA12750-PA CBP01525 C05B10.1 
DUSP8 ENSANGP00000016464 ENSAPMP00000020514 CG14080-PB GA12750-PA CBP00668 F08B1.1a 
DUSP9 ENSANGP00000016464 ENSAPMP00000025419 CG14080-PB GA12750-PA CBP01525 C05B10.1 
DUSP16 ENSANGP00000016464 ENSAPMP00000020514 CG14080-PB GA12750-PA CBP00668 F08B1.1a 
MKNK2 ENSANGP00000016547 ENSAPMP00000011193 CG17342-PA GA14470-PA CBP14497 R166.5b 
MKNK1 ENSANGP00000016547 ENSAPMP00000011193 CG17342-PA GA14470-PA CBP14497 R166.5b 
RPS6KA6 ENSANGP00000018211 ENSAPMP00000008023 CG17596-PA GA14570-PA CBP17532 T01H8.1b 
RPS6KA1 ENSANGP00000018211 ENSAPMP00000008023 CG17596-PA GA14570-PA CBP17532 T01H8.1c 
RPS6KA2 ENSANGP00000018211 ENSAPMP00000008023 CG17596-PA GA14570-PA CBP17532 T01H8.1c 
RPS6KA3,MRX19 ENSANGP00000018211 ENSAPMP00000008023 CG17596-PA GA14570-PA CBP17532 T01H8.1c 
ATF4 NULL  NULL  NULL  NULL  NULL  NULL  
ELK1 ENSANGP00000011131 ENSAPMP00000014301 CG2914-PA GA15514-PA CBP03384 C37F5.1 
ELK4 ENSANGP00000003642 ENSAPMP00000016927 CG6892-PB GA19934-PA CBP03384 C37F5.1 
MYC ENSANGP00000014750 ENSAPMP00000026403 CG10798-PA GA10565-PA CBP01866 F46G10.6 
SRF ENSANGP00000020528 ENSAPMP00000015691 CG3411-PA GA17433-PA CBP09248 D1081.2 
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FOS ENSANGP00000014048 NULL  CG33956-PE GA13774-PA NULL  NULL  
CHP ENSANGP00000013323 ENSAPMP00000030334 CG2185-PA GA18033-PA CBP02311 ZK856.8 
PPP3CA ENSANGP00000022906 ENSAPMP00000014333 CG9819-PA GA22069-PA CBP02044 C02F4.2a 
PPP3CB,CALNB ENSANGP00000022906 ENSAPMP00000014333 CG9819-PA GA22069-PA CBP02044 C02F4.2a 
PPP3CC ENSANGP00000022906 ENSAPMP00000014333 CG9842-PA GA22069-PA CBP02044 C02F4.2a 
PPP3R1 ENSANGP00000024230 ENSAPMP00000023121 CG11217-PA GA18033-PA CBP24418 F55C10.1 
PPP3R2 ENSANGP00000024230 ENSAPMP00000023121 CG11217-PA GA18033-PA CBP24418 F55C10.1 
FLNA ENSANGP00000003616 ENSAPMP00000017744 CG3937-PD GA15644-PA CBP02576 Y66H1B.2c 
FLNB,FLN1L ENSANGP00000003616 ENSAPMP00000017744 CG3937-PA GA15644-PA CBP02576 Y66H1B.2b 
FLNC,FLN2 ENSANGP00000003616 ENSAPMP00000017744 CG3937-PD GA15644-PA CBP02575 Y66H1B.3 
MAPK8IP3 ENSANGP00000021823 ENSAPMP00000018219 CG8110-PA GA20831-PA CBP02446 ZK1098.10b 
HSPA1A,HSPA1 ENSANGP00000019887 ENSAPMP00000004396 CG4264-PF GA18066-PA CBP00076 F26D10.3 
HSPA1B ENSANGP00000019887 ENSAPMP00000004396 CG4264-PF GA18066-PA CBP00076 F26D10.3 
HSPA1L ENSANGP00000019887 ENSAPMP00000004396 CG4264-PF GA18066-PA CBP00076 F26D10.3 
HSPA5 ENSANGP00000012893 ENSAPMP00000021844 CG4147-PB GA17988-PA CBP03479 C15H9.6 
HSPA8 ENSANGP00000019887 ENSAPMP00000004396 CG4264-PF GA18066-PA CBP00076 F26D10.3 
HSPA9B,HSPA9 ENSANGP00000022995 ENSAPMP00000007663 CG8542-PA GA21150-PA CBP02187 C37H5.8 
ARRB1,ARR1 ENSANGP00000004989 ENSAPMP00000021817 CG1487-PA GA13309-PA CBP01981 F53H8.2 
ARRB2 ENSANGP00000004989 ENSAPMP00000021817 CG1487-PA GA13309-PA CBP01981 F53H8.2 
CRK ENSANGP00000010943 ENSAPMP00000024261 CG1587-PA GA13993-PA CBP03281 Y41D4B.13 
CRKL ENSANGP00000010943 ENSAPMP00000024261 CG1587-PA GA13993-PA CBP03281 Y41D4B.13 
EVI1 ENSANGP00000012083 ENSAPMP00000016753 CG31753-PA GA10264-PA CBP05885 R53.3b 
MAP2K4 ENSANGP00000018682 ENSAPMP00000007414 CG9738-PA GA21998-PA CBP00513 F42G10.2 
MAP2K7 ENSANGP00000020815 ENSAPMP00000014764 CG4353-PC GA21998-PA CBP04051 K08A8.1a 
MAPK8 ENSANGP00000017000 ENSAPMP00000020918 CG5680-PB GA18909-PA CBP01561 B0478.1b 
MAPK9 ENSANGP00000017000 ENSAPMP00000020918 CG5680-PB GA20320-PA CBP01561 B0478.1b 
MAPK10 ENSANGP00000017000 ENSAPMP00000020918 CG5680-PB GA18909-PA CBP01561 B0478.1b 
MAPK8IP2 ENSANGP00000010743 ENSAPMP00000023889 CG1200-PB GA11322-PA CBP15856 F56D12.4c 
MAPK8IP1 ENSANGP00000010743 ENSAPMP00000023889 CG1200-PB GA11322-PA CBP15856 F56D12.4c 
NFATC2 ENSANGP00000017359 ENSAPMP00000001053 CG11172-PA GA10815-PA NULL  NULL  
NFATC4 ENSANGP00000017359 ENSAPMP00000001053 CG11172-PA GA10815-PA NULL  NULL  
JUN ENSANGP00000020405 ENSAPMP00000026493 CG2275-PA GA15338-PA CBP14528 T24H10.7c 
JUND ENSANGP00000020405 ENSAPMP00000018607 CG2275-PA GA15338-PA CBP14528 T24H10.7c 
AKT3 ENSANGP00000019348 ENSAPMP00000010132 CG4006-PC GA17848-PA CBP02324 C12D8.10b 
AKT1 ENSANGP00000019348 ENSAPMP00000010132 CG4006-PC GA17848-PA CBP02324 C12D8.10b 
AKT2 ENSANGP00000019348 ENSAPMP00000010132 CG4006-PC GA17848-PA CBP02324 C12D8.10b 
PPM1A ENSANGP00000011088 ENSAPMP00000028469 CG1906-PC GA15122-PA CBP02383 F25D1.1a 
ATF2 ENSANGP00000028352 ENSAPMP00000009366 CG30420-PA GA10981-PA CBP22202 F29G9.4b 
TP53 ENSANGP00000014785 NULL  CG33336-PB NULL  NULL  NULL  
MAP2K3 ENSANGP00000015596 ENSAPMP00000007414 CG12244-PA GA11504-PA CBP10341 R03G5.2 
MAP2K6 ENSANGP00000015596 ENSAPMP00000007415 CG12244-PA GA11504-PA CBP10341 R03G5.2 
PPP5C ENSANGP00000011234 ENSAPMP00000023795 CG8402-PB GA20109-PA CBP04828 Y39B6A.2 
MAPK14 ENSANGP00000014018 ENSAPMP00000029824 CG7393-PA GA20320-PA CBP00415 B0218.3 
MAPK11 ENSANGP00000014018 ENSAPMP00000029824 CG7393-PA GA20320-PA CBP00415 B0218.3 
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MAPK13 ENSANGP00000014018 ENSAPMP00000029824 CG7393-PA GA20320-PA CBP00415 B0218.3 
MAPK12 ENSANGP00000014018 ENSAPMP00000029824 CG7393-PA GA20320-PA CBP00415 B0218.3 
DDIT3 NULL  NULL  NULL  NULL  NULL  NULL  
MAX ENSANGP00000014750 ENSAPMP00000003045 CG9648-PA GA21938-PA CBP01866 F46G10.6 
MEF2C ENSANGP00000029036 ENSAPMP00000033078 CG1429-PD GA12881-PA CBP02999 W10D5.1 
MAPKAPK5 ENSANGP00000021122 ENSAPMP00000022127 CG3086-PD GA15916-PA CBP03387 C44C8.6b 
MAPKAPK3 ENSANGP00000021122 ENSAPMP00000022127 CG3086-PD GA15916-PA CBP03387 C44C8.6b 
MAPKAPK2 ENSANGP00000021122 ENSAPMP00000022127 CG3086-PD GA15916-PA CBP03387 C44C8.6b 
RPS6KA4 ENSANGP00000018211 ENSAPMP00000008023 CG6297-PB GA14570-PA CBP02014 C54G4.1 
RPS6KA5 ENSANGP00000018211 ENSAPMP00000008023 CG6297-PB GA14570-PA CBP02014 C54G4.1 
CDC25B ENSANGP00000017780 ENSAPMP00000000235 CG1395-PA GA12648-PA CBP17638 K06A5.7 
HSPB1 ENSANGP00000018891 ENSAPMP00000024995 CG4533-PA GA18238-PA CBP10825 F52E1.7b 
HSPB2 ENSANGP00000018891 ENSAPMP00000030040 CG4533-PA GA18238-PA CBP02751 F52E1.7b 
NLK ENSANGP00000004533 ENSAPMP00000001295 CG7892-PG GA18909-PA CBP04303 W06F12.1e 
MAP2K5,PRKMK5 ENSANGP00000020473 ENSAPMP00000007415 CG15793-PA GA13960-PA CBP01107 Y54E10BL.6 
MAPK7 ENSANGP00000014018 ENSAPMP00000012284 CG5475-PB GA20320-PA CBP24154 F43C1.2b 
NR4A1 ENSANGP00000018222 ENSAPMP00000026611 CG1864-PB GA15026-PA CBP16644 C48D5.1 
NGFB NULL  NULL  NULL  NULL  NULL  NULL  
EGF ENSANGP00000017336 ENSAPMP00000021537 CG33087-PC GA11430-PA CBP02908 F29D11.1 
FGF1 NULL  ENSAPMP00000013991 CG4608-PA GA18297-PA CBP04572 C05D11.4 
FGF2 NULL  ENSAPMP00000013991 CG4608-PA GA18297-PA CBP04572 C05D11.4 
FGF3 NULL  ENSAPMP00000013991 CG4608-PA GA18297-PA CBP04572 C05D11.4 
FGF4 NULL  ENSAPMP00000013991 CG4608-PA GA18297-PA CBP04572 C05D11.4 
FGF5 NULL  ENSAPMP00000013991 CG4608-PA GA18297-PA CBP04572 C05D11.4 
FGF6 NULL  ENSAPMP00000013991 CG4608-PA GA18297-PA CBP04572 C05D11.4 
FGF7 NULL  ENSAPMP00000013991 CG4608-PA GA18297-PA CBP04572 C05D11.4 
FGF8 NULL  ENSAPMP00000013991 NULL  NULL  CBP04572 C05D11.4 
FGF9 NULL  ENSAPMP00000013991 CG4608-PA GA18297-PA CBP04572 C05D11.4 
FGF10 NULL  ENSAPMP00000013991 CG4608-PA GA18297-PA CBP04572 C05D11.4 
FGF11 NULL  ENSAPMP00000013991 CG4608-PA GA18297-PA CBP04572 C05D11.4 
FGF12 NULL  ENSAPMP00000013991 CG4608-PA GA18297-PA CBP04572 C05D11.4 
FGF13 NULL  ENSAPMP00000013991 CG4608-PA GA18297-PA CBP04572 C05D11.4 
FGF14 NULL  ENSAPMP00000013991 CG4608-PA GA18297-PA CBP04572 C05D11.4 
FGF20 NULL  ENSAPMP00000013991 CG4608-PA GA18297-PA CBP04572 C05D11.4 
FGF21 NULL  NULL  CG4608-PA GA18297-PA CBP04572 C05D11.4 
FGF22 NULL  ENSAPMP00000013991 CG4608-PA GA18297-PA CBP04572 C05D11.4 
FGF23 NULL  NULL  NULL  NULL  NULL  NULL  
FGF18 NULL  ENSAPMP00000013991 NULL  NULL  CBP04572 C05D11.4 
FGF17 NULL  ENSAPMP00000013991 NULL  NULL  CBP04572 C05D11.4 
FGF16 NULL  ENSAPMP00000013991 CG4608-PA GA18297-PA CBP04572 C05D11.4 
FGF19 NULL  NULL  CG4608-PA GA18297-PA NULL  NULL  
PDGFB ENSANGP00000017314 ENSAPMP00000005521 CG7103-PA GA20104-PA CBP03643 NULL  
EGFR, ERBB ENSANGP00000018805 ENSAPMP00000032639 CG10079-PA GA10056-PA CBP05848 ZK1067.1 
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FGFR1,  FLT2, 
 KAL2 ENSANGP00000003182 ENSAPMP00000013674 CG7223-PB GA16703-PA CBP23593 F58A3.2b 
FGFR3, ACH ENSANGP00000026153 ENSAPMP00000013676 CG7223-PB GA16703-PA CBP01178 F58A3.2b 
FGFR2, KGFR,  
BEK, CFD1, JWS ENSANGP00000003182 ENSAPMP00000013674 CG32134-PB GA16703-PA CBP23593 F58A3.2b 
FGFR4 ENSANGP00000003182 ENSAPMP00000013678 CG7223-PB GA16703-PA CBP01178 F58A3.2b 
PDGFRA ENSANGP00000001123 ENSAPMP00000000597 CG8222-PC GA20908-PA CBP10582 F58A3.2b 
PDGFRB ENSANGP00000012311 ENSAPMP00000000597 CG8222-PC GA20908-PA CBP10583 F58A3.2b 
GRB2 ENSANGP00000020137 ENSAPMP00000019489 CG6033-PF GA19310-PA CBP18823 C14F5.5 
TGFB1 ENSANGP00000010264 ENSAPMP00000003400 CG16987-PA GA10734-PA CBP04529 T25F10.2 
TGFB2 ENSANGP00000010264 ENSAPMP00000014829 CG5562-PA GA18973-PA CBP04529 T25F10.2 
TGFB3 ENSANGP00000010264 ENSAPMP00000014829 CG5562-PA GA18973-PA CBP04529 T25F10.2 
TGFBR1 ENSANGP00000006764 ENSAPMP00000035215 CG8224-PA GA20910-PA CBP00847 F29C4.1a 
TGFBR2 ENSANGP00000017446 ENSAPMP00000003273 CG7904-PA GA20674-PA CBP14197 C05D2.1c 
GADD45G ENSANGP00000021535 NULL  CG11086-PA GA10750-PA NULL  NULL  
GADD45A, DDIT1 ENSANGP00000021515 ENSAPMP00000030814 CG11086-PA GA10750-PA NULL  NULL  
GADD45B ENSANGP00000021535 NULL  NULL  NULL  NULL  NULL  
ACVR1B, ACVRLK4 ENSANGP00000006764 ENSAPMP00000000389 CG8224-PA GA20910-PA CBP00847 F29C4.1a 

 
 

 3.4.2 ผลการเปรียบเทียบลําดับกรดอะมิโนจากโปรตีนในวิถีวฏัจักรเซลลของคนกับลําดับ
กรดอะมิโนจากโปรตีนของสัตวไมมีกระดูกสันหลัง 

ผลการเปรียบเทียบลําดับกรดอะมิโนจากโปรตีนในวิถีวัฏจักรเซลลของคนกับลําดับกรดอะมิโน
จากโปรตีนของสัตวไมมีกระดูกสันหลังทั้ง 6 ชนิด โดยใชโปรแกรม BLASTP แสดงในตาราง 7 ซ่ึงเปน
ตัวอยางผลการสกัดจากการเปรียบเทียบลําดับกรดอะมิโนระหวางโปรตีน ANAPC1 ในวิถีวัฏจักรเซลล
ของคนกับบรรดาโปรตีนของแมลงหวี่ (Dm)  
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ตาราง 7 แสดงตัวอยางบางสวนของผลการเปรียบเทียบลําดับกรดอะมิโนระหวางโปรตีน ANAPC1 ใน  
     วิถีวัฏจักรเซลลของคนกับโปรตีนของแมลงหวี่โดยใชโปรแกรม BLASTP   

 
Protein 

(Human) Protein (Dm) e-value 
Length of 

sequences
Percent 
identity Bit 

Score of 
bit 

ANAPC1 CG9198-PA 0 1952 33.86270492 969 2506 
 CG9198-PB 2.00E-060 480 31.45833333 231 590 

 
 
จากตาราง 7 พบวาโปรตีนของแมลงหวี่ที่มีลําดับกรดอะมิโนคลายกับลําดับกรดอะมิโนของ

โปรตีน ANAPC1 ในวิถีวัฏจักรเซลลของคนจํานวน 2 โปรตีน โดยโปรตีนของแมลงหวีที่มีคะแนนดีที่สุด
คือ CG9198-PA มีคา E-value e-0 Length of sequences 1952 Percent identity 33.86270492 Bit 
969 และ Score of bit 2506 โดยคา E-value e-0 แสดงถึงความคลายคลึงของลําดับกรดอะมิโนระหวาง
โปรตีน ANAPC1 กับลําดับกรดอะมิโนของโปรตีน CG9198-PA มากที่สุด  
    การเปรียบเทียบลําดับกรดอะมิโนจากโปรตีนในวิถีวัฏจักรเซลลของคนจํานวน 114 โปรตีนกับ
ลําดับกรดอะมิโนจากโปรตีนของสัตวไมมีกระดูกสันหลังทั้ง 6 ชนิด พบวาโปรตีนของคนมีลําดับกรดอะมิ
โนคลายกับลําดับกรดอะมิโนของ A. Gambiae จํานวน 108 โปรตีน A. mellifera จํานวน 97 โปรตีน    
D. Melanogaster  จํานวน 106 โปรตีน D. Pseudoobscura จํานวน  104 โปรตีน C. Briggsae จํานวน 
101 โปรตีน และ C. elegans จํานวน 102 โปรตีน โดยไดแสดงผลการสกัดเฉพาะโปรตีนที่มีคะแนนที่ดี
ที่สุด และ NULL คือโปรตีนที่ไมพบในสัตวไมมีกระดูกสันหลัง จากการเปรียบเทียบโดยโปรแกรม 
BLASTP ดังตาราง 8 
 
 
ตาราง 8 ผลการเปรียบเทียบลําดับกรดอะมิโนจากโปรตีนในวิถีวถิีวฏัจักรเซลลของคนกับลําดับ  
     กรดอะมิโนจากโปรตีนของสัตวไมมีกระดูกสันหลงัทั้ง 6 ชนิด 
 
Protein  symbol 
(Human) Protein Dm Protein Dp Protein Ce 

Protein 
Cb Protein Am Protein Ag 

GSK3B CG2621-PC GA15928-PA Y18D10A.5 CBP01995 ENSAPMP00000033537 ENSANGP00000017061 
SMAD2, MADH2 CG2262-PA GA15332-PA ZK370.2 CBP01762 ENSAPMP00000026782 ENSANGP00000015706 
SMAD3, MADH3 CG2262-PA GA15332-PA ZK370.2 CBP01762 ENSAPMP00000000790 ENSANGP00000015706 
SMAD4, MADH4 CG1775-PB GA14643-PA R12B2.1 CBP22170 ENSAPMP00000012861 ENSANGP00000018676 
SKP1A CG16983-PE GA14255-PA F46A9.5 CBP06686 ENSAPMP00000021357 ENSANGP00000011120 
CUL1 CG1877-PD GA15074-PA D2045.6 CBP10829 ENSAPMP00000017944 ENSANGP00000011859 
RBX1 CG16982-PA GA14260-PA ZK287.5 CBP04507 ENSAPMP00000027429 ENSANGP00000010437 
SKP2 CG9772-PB GA22024-PA F48E8.7b CBP07006 ENSAPMP00000010502 ENSANGP00000019611 
CDKN2A, CDKN2 CG7462-PC GA18153-PA D2021.8 CBP05434 ENSAPMP00000012094 ENSANGP00000018360 
MDM2 NULL  NULL  F10D7.5c NULL  NULL  NULL  
RB1 CG7413-PA GA20332-PA C32F10.2 CBP14862 ENSAPMP00000012977 ENSANGP00000004305 
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ตาราง 8 (ตอ) 
       
Protein  symbol 
(Human) Protein Dm Protein Dp Protein Ce 

Protein 
Cb Protein Am Protein Ag 

CREBBP, RSTS CG15319-PB GA13644-PA R10E11.1b CBP02435 ENSAPMP00000016231 ENSANGP00000004748 
EP300 CG15319-PB GA13644-PA R10E11.1b CBP02435 ENSAPMP00000016233 ENSANGP00000004748 
TP53 CG33336-PB NULL  NULL  NULL  NULL  ENSANGP00000014785 
PRKDC CG5092-PA GA18654-PA B0261.2b CBP17577 ENSAPMP00000000451 ENSANGP00000002762 
ATR CG4252-PA GA19668-PA T06E4.3a CBP19473 ENSAPMP00000035875 ENSANGP00000018055 
ATM, ATA, ATDC, 
ATC, ATD CG6535-PA GA19668-PA Y48G1BL.2 CBP05253 ENSAPMP00000005964 ENSANGP00000025430 
CHEK1 CG17161-PA GA19806-PA Y39H10A.7a CBP15640 ENSAPMP00000017316 ENSANGP00000010533 
CHEK2 CG10895-PC GA10622-PA Y60A3A.12 CBP02053 ENSAPMP00000010476 ENSANGP00000019651 
CDKN2B CG4719-PA GA14074-PA D2021.8 CBP05434 ENSAPMP00000002861 ENSANGP00000015633 
CDKN2C CG10011-PA GA10007-PA B0350.2g CBP08227 ENSAPMP00000013137 ENSANGP00000012854 
CDKN2D CG3104-PA GA18382-PA B0350.2g CBP08227 ENSAPMP00000015386 ENSANGP00000018360 
CDKN1B NULL  NULL  T05A6.2a CBP09209 NULL  NULL  
CDKN1C, BWCR, 
BWS NULL  NULL  T05A6.2a CBP09209 NULL  NULL  
CDKN1A, CDKN1 NULL  NULL  NULL  CBP09209 NULL  NULL  
SFN CG17870-PG GA16084-PA F52D10.3a CBP04148 ENSAPMP00000025700 ENSANGP00000029364 
PCNA CG9193-PA GA21602-PA W03D2.4 CBP03291 ENSAPMP00000025380 ENSANGP00000012272 
CDC25A CG1395-PA GA12648-PA K06A5.7 CBP17638 ENSAPMP00000000235 ENSANGP00000017780 
CCND1 CG9096-PC GA19247-PA Y38F1A.5 CBP14450 ENSAPMP00000017607 ENSANGP00000027657 
CCND2 CG9096-PC GA19247-PA Y38F1A.5 CBP14450 ENSAPMP00000023128 ENSANGP00000027657 
CCND3 CG9096-PC GA17788-PA Y38F1A.5 CBP14450 ENSAPMP00000017607 ENSANGP00000027657 
CDK4 CG5072-PB GA18638-PA T27E9.3 CBP15918 ENSAPMP00000026463 ENSANGP00000010338 
CDK6 CG5072-PB GA18638-PA T27E9.3 CBP05052 ENSAPMP00000026463 ENSANGP00000010338 
CCNE1 CG3938-PE GA17788-PA C37A2.4b CBP22731 ENSAPMP00000008093 ENSANGP00000021921 
CCNE2 CG3938-PE GA17788-PA C37A2.4b CBP22731 ENSAPMP00000008093 ENSANGP00000021921 
CDK2 CG10498-PB GA10356-PA T05G5.3 CBP08360 ENSAPMP00000010634 ENSANGP00000018666 
CCNA2 CG5940-PA GA19247-PA ZK507.6 CBP15797 ENSAPMP00000035905 ENSANGP00000028778 
CCNA1 CG5940-PA GA19247-PA ZK507.6 CBP15797 ENSAPMP00000027703 ENSANGP00000028778 
CCNH CG7405-PA GA20328-PA Y49F6B.1 CBP04220 ENSAPMP00000032623 ENSANGP00000019240 
CDK7 CG3319-PA GA17354-PA Y39G10AL.3 CBP01024 ENSAPMP00000010634 ENSANGP00000002848 
CDC2 CG5363-PA GA10356-PA T05G5.3 CBP08360 ENSAPMP00000010634 ENSANGP00000018666 
CCNB3 CG5814-PA GA19151-PA T06E6.2b CBP01418 ENSAPMP00000024933 ENSANGP00000022140 
CCNB1 CG3510-PD GA17491-PA ZC168.4 CBP01418 ENSAPMP00000024488 ENSANGP00000010772 
CCNB2 CG3510-PD GA17491-PA T06E6.2a CBP01418 ENSAPMP00000029437 ENSANGP00000011452 
YWHAQ CG17870-PD GA16084-PA F52D10.3a CBP04148 ENSAPMP00000014205 ENSANGP00000029364 
LOC440917 CG31196-PC GA16084-PA F52D10.3a CBP04148 ENSAPMP00000028597 ENSANGP00000012072 
YWHAB CG17870-PD GA16084-PA F52D10.3a CBP04148 ENSAPMP00000014205 ENSANGP00000029364 
YWHAE CG31196-PC GA16084-PA F52D10.3a CBP04148 ENSAPMP00000028597 ENSANGP00000012072 
YWHAG CG17870-PC GA16084-PA F52D10.3a CBP04148 ENSAPMP00000028495 ENSANGP00000029364 
YWHAH, YWHA1 CG17870-PJ GA16084-PA F52D10.3a CBP04148 ENSAPMP00000014205 ENSANGP00000029364 
YWHAZ CG17870-PD GA16084-PA F52D10.3a CBP04148 ENSAPMP00000014205 ENSANGP00000029364 
CDC25B CG1395-PA GA12648-PA K06A5.7 CBP17638 ENSAPMP00000000235 ENSANGP00000017780 
CDC25C CG1395-PA GA12648-PA ZK637.11 CBP17638 ENSAPMP00000000235 ENSANGP00000017780 
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ตาราง 8 (ตอ) 
       
Protein  symbol 
(Human) Protein Dm Protein Dp Protein Ce 

Protein 
Cb Protein Am Protein Ag 

PLK1, PLK CG12306-PA GA11545-PA C14B9.4a CBP02258 ENSAPMP00000021344 ENSANGP00000013443 
ABL1, ABL CG4032-PA GA17894-PA M79.1c CBP01178 ENSAPMP00000015764 ENSANGP00000002451 
HDAC1,RPD3L1 CG7471-PA GA20378-PA C53A5.3 CBP06924 ENSAPMP00000023540 ENSANGP00000004321 
HDAC2 CG7471-PA GA20378-PA C53A5.3 CBP06924 ENSAPMP00000023540 ENSANGP00000004321 
RBL1 CG7413-PA GA20332-PA C32F10.2 CBP14862 ENSAPMP00000012977 ENSANGP00000004305 
RBL2 CG7413-PA GA20332-PA C32F10.2 CBP14862 ENSAPMP00000012977 ENSANGP00000004305 
E2F1 CG6376-PB GA19549-PA Y102A5C.18 CBP10926 ENSAPMP00000000544 ENSANGP00000015727 
E2F3 CG6376-PB GA19549-PA Y102A5C.18 CBP10926 ENSAPMP00000019993 ENSANGP00000015727 
E2F4 CG6376-PB GA19549-PA Y102A5C.18 CBP10926 ENSAPMP00000019158 ENSANGP00000015727 
E2F5 CG6376-PB GA19549-PA Y102A5C.18 CBP10926 ENSAPMP00000018920 ENSANGP00000015727 
TFDP1 CG4654-PB GA18332-PA T23G7.1 CBP20861 ENSAPMP00000011560 ENSANGP00000018946 
CDC6 CG5971-PA GA19269-PA C43E11.10 CBP17467 NULL  ENSANGP00000015641 
ORC6L CG1584-PA GA13981-PA NULL  NULL  NULL  ENSANGP00000014907 
ORC3L CG4088-PA GA17948-PA NULL  NULL  ENSAPMP00000022085 ENSANGP00000010071 
ORC1L CG10667-PA GA10479-PA Y39A1A.12 CBP19183 ENSAPMP00000015460 ENSANGP00000011420 
ORC2L CG3041-PA GA15825-PA F59E10.1 CBP21204 ENSAPMP00000020783 ENSANGP00000007433 
ORC4L CG2917-PA GA15517-PA Y39A1A.12 CBP19183 ENSAPMP00000018711 ENSANGP00000007611 
ORC5L CG7833-PA GA20617-PA ZC168.3 CBP19049 NULL  ENSANGP00000018589 
CDC45L CG3658-PA GA17594-PA F34D10.2 CBP02262 ENSAPMP00000007458 ENSANGP00000008700 
MCM2 CG7538-PA GA20424-PA Y17G7B.5a CBP04361 ENSAPMP00000005133 ENSANGP00000013357 
MCM3 CG4206-PA GA18030-PA C25D7.6 CBP08883 ENSAPMP00000034006 ENSANGP00000012011 
MCM4,CDC21 CG1616-PA GA14047-PA Y39G10AR.14 CBP01027 ENSAPMP00000020431 ENSANGP00000011432 
MCM5 CG4082-PA GA17943-PA R10E4.4 CBP02973 ENSAPMP00000007006 ENSANGP00000013133 
MCM6 CG4039-PA GA17904-PA ZK632.1a CBP02437 ENSAPMP00000020027 ENSANGP00000012195 
MCM7 CG4978-PA GA18569-PA F32D1.10 CBP05176 ENSAPMP00000021387 ENSANGP00000010410 
CDC7,CDC7L1 CG32742-PA GA17111-PA C34G6.5 CBP14962 ENSAPMP00000032410 ENSANGP00000007766 
DBF4 CG5813-PB GA19150-PA NULL  NULL  NULL  ENSANGP00000025954 
WEE1 CG4488-PA GA18218-PA Y53C12A.1 CBP13925 ENSAPMP00000027192 ENSANGP00000010303 
PKMYT1 CG32417-PA GA16888-PA Y53C12A.1 CBP13925 ENSAPMP00000009786 ENSANGP00000026444 
BUB1, BUB1L CG7838-PA GA20621-PA R06C7.8 CBP08340 ENSAPMP00000033282 ENSANGP00000001105 
BUB3 CG7581-PA GA20454-PA Y54G9A.6 CBP19977 ENSAPMP00000011246 ENSANGP00000016297 
BUB1B CG7838-PA GA20621-PA R06C7.8 CBP08340 ENSAPMP00000006292 ENSANGP00000008371 
MAD1L1 CG2072-PA GA15223-PA C18C4.5b CBP12424 ENSAPMP00000030932 ENSANGP00000011542 
MAD2L2 CG2948-PA GA15539-PA Y69A2AR.30b CBP03391 NULL  ENSANGP00000009771 
MAD2L1 CG17498-PA GA14530-PA Y69A2AR.30a CBP03391 ENSAPMP00000021727 ENSANGP00000017449 
SMC1B,SMC1L2 CG6057-PA GA19328-PA F28B3.7 CBP04802 ENSAPMP00000015379 ENSANGP00000011008 
SMC1A,SMC1L1 CG6057-PA GA19328-PA F28B3.7 CBP04802 ENSAPMP00000015379 ENSANGP00000011008 
ESPL1 CG10583-PA GA10414-PA Y47G6A.12 CBP18283 NULL  ENSANGP00000011624 
PTTG2 NULL  NULL  NULL  NULL  NULL  NULL  
PTTG1 NULL  NULL  NULL  NULL  NULL  NULL  
ANAPC10 CG11419-PA GA10993-PA Y48G1C.12 CBP14940 ENSAPMP00000006069 ENSANGP00000020276 
ANAPC2 CG3060-PA GA15898-PA K06H7.6 CBP05449 ENSAPMP00000035437 e-111 
ANAPC4 CG32707-PA GA17093-PA NULL  NULL  NULL  ENSANGP00000015405 
ANAPC5 CG10850-PB NULL  Y66D12A.17 NULL  ENSAPMP00000012043 ENSANGP00000017876 
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ตาราง 8 (ตอ) 
       
Protein  symbol 
(Human) Protein Dm Protein Dp Protein Ce 

Protein 
Cb Protein Am Protein Ag 

ANAPC7 CG14444-PA GA17918-PA B0464.2 CBP02626 ENSAPMP00000028136 ENSANGP00000017170 
ANAPC11 NULL  NULL  NULL  NULL  NULL  ENSANGP00000021962 
ANAPC1 CG9198-PA GA21606-PA W10C6.1 CBP06393 ENSAPMP00000024643 ENSANGP00000007497 
CDC23 CG2508-PA GA15381-PA F10C5.1 CBP09888 ENSAPMP00000029022 ENSANGP00000014868 
CDC16 CG6759-PA GA19841-PA F10B5.6 CBP05797 ENSAPMP00000033718 ENSANGP00000026377 
CDC27 CG8610-PA GA21205-PA Y110A7A.17a CBP02626 ENSAPMP00000030600 ENSANGP00000009284 
CDC20 CG4274-PA GA18074-PA ZK1307.6 CBP13044 ENSAPMP00000006412 ENSANGP00000015076 
FZR1 CG3000-PA GA15568-PA ZK1307.6 CBP13044 ENSAPMP00000006413 ENSANGP00000017686 
CDC14C CG7134-PA GA20127-PA C17G10.4e CBP00583 ENSAPMP00000025229 ENSANGP00000019401 
CDC14B CG7134-PA GA20127-PA C17G10.4e CBP00583 ENSAPMP00000025229 ENSANGP00000019401 
CDC14A CG7134-PA GA20127-PA C17G10.4e CBP00583 ENSAPMP00000022401 ENSANGP00000019401 
TGFB1 CG16987-PA GA10734-PA T25F10.2 CBP04529 ENSAPMP00000003400 ENSANGP00000010264 
TGFB2 CG5562-PA GA18973-PA T25F10.2 CBP04529 ENSAPMP00000014829 ENSANGP00000010264 
TGFB3 CG5562-PA GA18973-PA T25F10.2 CBP04529 ENSAPMP00000014829 ENSANGP00000010264 
GADD45G CG11086-PA GA10750-PA NULL  NULL  NULL  ENSANGP00000021535 
GADD45A, DDIT1 CG11086-PA GA10750-PA NULL  NULL  ENSAPMP00000030814 ENSANGP00000021515 
GADD45B NULL  NULL  NULL  NULL  NULL  ENSANGP00000021535 
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3.5 ผลการเปรียบเทียบลําดับกรดอะมิโนจากโปรตีนของคนกับลําดับกรดอะมิโนจาก
โปรตีนของสัตวไมมีกระดูกสันหลังโดยโปรแกรม PROBCONS และโปรแกรม PHYLIP 
            ในการเปรียบเทียบ จะตองจัดเตรียมขอมูลลําดับกรดอะมิโนจากโปรตีนของคนแตละชนิดกับ
ลําดับกรดอะมิโนจากโปรตีนของสัตวไมมีกระดูกสันหลังที่มีความคลายคลึง 3 ลําดับแรกในรูปแบบของ 
FastA ใหอยูในแฟมเดียวกันกอน ดังภาพประกอบ 16 และ 17 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

ภาพประกอบ 16 แสดงลาํดับกรดอะมิโนของโปรตีน ACVR1B (ACVRLK4) ในวิถีการสงสัญญา MAPK 
กับลําดับกรดอะมิโนของโปรตีนในแมลงหวี่ ในรูปแบบ FastA ที่มีคา E-value ดีที่สุด 3 ลําดับแรก 
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ภาพประกอบ 17 แสดงลําดับกรดอะมิโนของโปรตีน ANAPC1ในวถิีวัฏจักรเซลล  
กับลําดับกรดอะมิโนของโปรตีนในแมลงหวี่ ในรูปแบบ FastA ที่มีคา E-value ดีที่สุด 3 ลําดับแรก 

     
ภาพประกอบ 16 แสดงลําดับกรดอะมิโนของโปรตีน ACVR1B (ACVRLK4) ในคน 

จากวิถีการสงสัญญาณ MAPK กับลําดับกรดอะมิโนของโปรตีน CG8224-PA, CG8224-PB และ 
CG1891-PB ในแมลงหวี่ (Dm)  
  ภาพประกอบ 17 แสดงลําดับกรดอะมิโนของโปรตีน ANAPC1 ในคนจากวิถีวัฏจักรเซลล กับ
ลําดบักรดอะมิโนของโปรตีน CG9198-PA และ CG9198-PB ในแมลงหวี่ 
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      3.5.1 ผลการเปรียบเทยีบลําดับกรดอะมิโนจากโปรตีนในวิถีการสงสัญญาณ MAPK 
ของคนกับลาํดับกรดอะมิโนจากโปรตีนของสัตวไมมีกระดูกสันหลังโดยโปรแกรม PROBCONS 
             ผลการเปรียบเทียบลําดับกรดอะมิโนของโปรตีน ACVR1B (ACVRLK4) ในวิถีการสง 
สัญญาณ MAPK ของคน กับลําดับกรดอะมิโนของโปรตีน CG8224-PA, CG8224-PB และ CG1891-
PB ในแมลงหวี่ (Dm) ที่มีคา E-value ดีที่สุด 3 ลําดับแรก โดยโปรแกรม PROBCONS แสดงใน
ภาพประกอบ 18 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
ภาพประกอบ 18 แสดงตัวอยางผลการเปรยีบเทยีบลาํดับกรดอะมิโนของโปรตีน ACVR1B (ACVRLK4) 

ในวิถีการสงสญัญาณ MAPK ของคน กับลําดับกรดอะมิโนของโปรตีนในแมลงหวี ่
ที่มีคา E-value ดีที่สุด 3 ลําดับแรก 
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      3.5.2 ผลการเปรียบเทยีบลําดับกรดอะมิโนจากโปรตีนในวิถีวัฏจักรเซลลของคนกับ
ลําดับกรดอะมิโนจากโปรตีนของสัตวไมมีกระดูกสันหลังโดยโปรแกรม PROBCONS  
             ผลการเปรียบเทียบลําดับกรดอะมิโนของโปรตีน ANAPC1ในวิถีวัฏจักรเซลลของคน  
กับลําดับกรดอะมิโนของโปรตีน CG9198-PA และ CG9198-PB ในแมลงหวี่ (Dm) ที่มีคา E-value ดี
ที่สุด 3 ลําดับแรก แสดงในภาพประกอบ 19 
 
 

 
 
 

ภาพประกอบ 19 แสดงผลการเปรียบเทยีบลําดับกรดอะมิโน 
ของโปรตีน ANAPC1 ในวถิีวัฏจักรเซลลของคน กับลําดับกรดอะมิโนของโปรตีนในแมลงหวี ่
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  ภาพประกอบ 18 และภาพประกอบ 19 แสดงผลการเปรียบเทียบลําดับกรดอะมิโนของโปรตีน 
ACVR1B (ACVRLK4) ในวิถีการสงสัญญาณ MAPK และลําดับกรดอะมิโนของโปรตีน ANAPC1 ใน
วิถีวัฏจักรเซลลกับลําดับกรดอะมิโนของโปรตีนในแมลงหวี่โดยโปรแกรม PROBCONS พบวาไม
สามารถอธิบายไดวาลําดับกรดอะมิโนของโปรตีนชนิดใดมีความคลายคลึงกับลําดับกรดอะมิโนในโปรตีน
ของคนมากที่สุด 
    เพ่ือความชัดเจนจึงไดนํา FastA ที่เตรียมไวในการเปรียบเทียบกับโปรแกรม PROBCONS ไป
เปรียบเทียบโดยโปรแกรม PHYLIP 3.67 ขอมูลที่ไดจากการเปรียบเทียบจะมี 2 file คือ outfile และ 
outtree นํา outtree ไปวิเคราะห Phylogram โดยเปดในโปรแกรม Treeview ซ่ึงสามารถอธิบายผลได
ชัดเจนขึ้น ดังภาพประกอบ 20 แสดงผลการเปรียบเทียบลําดับกรดอะมิโนของโปรตีน ANAPC1 ใน
วิถีวัฏจักรเซลลกับลําดับกรดอะมิโนของโปรตีน CG9198-PA และ CG9198-PB ในแมลงหวี่ พบวา
โปรตีนของแมลงหวี่ที่มีลําดับกรดอะมิโนใกลเคียงกับโปรตีนของคนมากที่สุดคือ CG9198-PA และ 
CG9198-PB ตามลําดับ  
 
 

 
 
 

ภาพประกอบ 20 Phylogram แสดงผลการเปรียบเทียบลําดับกรดอะมิโนของโปรตีน ANAPC1   
ในวิถวีัฏจักรเซลลกับลําดับกรดอะมิโนของโปรตีน CG9198-PA และ CG9198-PB ในแมลงหวี ่
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   การเปรียบเทียบลําดับกรดอะมิโนจากโปรตีนในวิถีการสงสัญญาณ MAPK และวิถีวัฏจักรเซลล
ของคนจํานวน 273 และ 114 โปรตีน ตามลําดับ กับลําดับกรดอะมิโนจากโปรตีนของสัตวไมมีกระดูกสัน
หลังทั้ง 6 ชนิด โดยโปรแกรม PHYLIP แสดงผลในตาราง 9 และตาราง 10  โดยไดแสดงผลจากการ
วิเคราะห Phylogram  

 
 

ตาราง 9 แสดงผลการวิเคราะห Phylogram การเปรียบเทียบลําดับกรดอะมิโนจากโปรตีนในวถิีการสง  
     สัญญาณ MAPK ของคนกับลําดับกรดอะมิโนจากโปรตีนของสัตวไมมีกระดูกสันหลังทั้ง 6 ชนิด  
     โดยโปรแกรม PHYLIP 
 

ผลการวิเคราะห Phylogram จากการเปรียบเทียบโดยโปรแกรม PHYLIP Protein  symbol 
(Human) Protein (Ag) Protein (Am) Protein (Dm) Protein (Dp) Protein (Cb) Protein (Ce) 
CACNG3 ENSANGP00000025560 NULL  CG33670-PA GA16957-PA CBP14438 C18D1.4 
CACNG2 ENSANGP00000025560 NULL  CG33670-PA GA16957-PA NULL  NULL  
CACNG5 NULL  NULL  NULL  NULL  NULL  NULL  
CACNG4 ENSANGP00000025560 NULL  CG33670-PA GA16957-PA NULL  C18D1.4 
CACNA2D3 ENSANGP00000021218 ENSAPMP00000020911 CG12295-PB GA11538-PA CBP23420 C50C3.9 
CACNG8 ENSANGP00000025560 NULL  CG33670-PA GA16957-PA CBP14438 C18D1.4 
CACNG7 ENSANGP00000025560 NULL  NULL  NULL  NULL  NULL  
CACNG6 NULL  NULL  NULL  NULL  NULL  NULL  
CACNA1A,CACNL1A4 
,SCA6,MHP1,MHP ENSANGP00000023154 ENSAPMP00000033193 CG1522-PD GA18508-PA CBP00478 T02C5.5a 
CACNA1B ENSANGP00000023154 ENSAPMP00000033193 CG1522-PJ GA18508-PA CBP00478 T02C5.5c 
CACNA1C ENSANGP00000001382 ENSAPMP00000021927 CG4894-PB GA18508-PA CBP01613 C48A7.1b 

CACNA1D ENSANGP00000001382 
ENSAPMP00000025391 
(ENSAPMP00000000358) CG4894-PD GA18508-PA CBP01613 C48A7.1b 

CACNA1E ENSANGP00000023154 ENSAPMP00000021927 CG1522-PF GA18508-PA CBP00478 T02C5.5a 
CACNA1F,CSNB2 ENSANGP00000001382 ENSAPMP00000031183 CG4894-PB GA18508-PA CBP01613 C48A7.1b 
CACNA1S ENSANGP00000001382 ENSAPMP00000024232 CG4894-PB GA18508-PA CBP01613 C48A7.1b 
CACNA2D1 ENSANGP00000020925 ENSAPMP00000020911 CG12295-PB GA11538-PA CBP23420 C50C3.9 
CACNB1 ENSANGP00000007021 ENSAPMP00000023241 CG6320-PA GA19509-PA CBP09007 T28F2.5 
CACNB2,MYSB, 
CACNLB2 ENSANGP00000007021 ENSAPMP00000010234 CG6320-PD GA19509-PA CBP09007 T28F2.5 

CACNB3 ENSANGP00000007021 
ENSAPMP00000023241 
(ENSAPMP00000010234) CG6320-PA GA19509-PA CBP09007 T28F2.5 

CACNB4 ENSANGP00000007021 ENSAPMP00000019401 CG6320-PA GA19509-PA CBP09007 T28F2.5 
CACNG1 NULL  NULL  NULL  NULL  NULL  NULL  

CACNA1I 
ENSANGP00000003024 
(ENSANGP00000003024) ENSAPMP00000035672 CG15899-PB GA22114-PA CBP04020 C54D2.5e 

CACNA1H 
ENSANGP00000003024 
(ENSANGP00000003024) ENSAPMP00000035672 CG15899-PB GA22114-PA CBP04020 C54D2.5e 

CACNA2D2 ENSANGP00000020925 
ENSAPMP00000020911 
(ENSAPMP00000000358) CG12455-PB GA11538-PA CBP23420 C50C3.9 
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ตาราง 9 (ตอ) 
       

ผลการวิเคราะห Phylogram จากการเปรียบเทียบโดยโปรแกรม PHYLIP Protein  symbol 
(Human) Protein (Ag) Protein (Am) Protein (Dm) Protein (Dp) Protein (Cb) Protein (Ce) 

CACNA2D4 
ENSANGP00000020925 
(ENSANGP00000020961) ENSAPMP00000020911 NULL  GA11645-PA CBP23420 C50C3.9 

BDNF NULL  NULL  NULL  NULL  NULL  NULL  
NTF3 NULL  NULL  NULL  NULL  NULL  NULL  
NTF5 NULL  NULL  NULL  NULL  NULL  NULL  
TNF NULL  NULL  NULL  NULL  NULL  NULL  
IL1A NULL  NULL  NULL  NULL  NULL  NULL  
IL1B NULL  NULL  NULL  NULL  NULL  NULL  
FASLG NULL  NULL  NULL  NULL  NULL  NULL  
NTRK1 ENSANGP00000020604 ENSAPMP00000000549 CG4926-PA GA17849-PA CBP04741 C01G6.8c 

NTRK2 
ENSANGP00000007453 
(ENSANGP00000016535) ENSAPMP00000007638 CG32019-PD GA11325-PA CBP18615 C09D1.1g 

TNFRSF1A NULL  NULL  NULL  GA15057-PA NULL  NULL  
IL1R1 ENSANGP00000016889 ENSAPMP00000026671 CG7121-PA GA20117-PA CBP10276 W06H8.8g 

IL1R2 ENSANGP00000021721 
ENSAPMP00000015045 
(ENSAPMP00000015047) CG15427-PD 

GA17315-PA 
(GA15129-PA) CBP02940 C09D1.1g 

FAS NULL  NULL  NULL  NULL  NULL  NULL  

ACVR1C 
ENSANGP00000006764 
(ENSANGP00000002247) ENSAPMP00000035215 CG8224-PA GA20910-PA CBP00847 F29C4.1a 

ACVR1B,ACVRLK4 
ENSANGP00000006764 
(ENSANGP00000002247) ENSAPMP00000000389 CG8224-PA GA20910-PA CBP00847 F29C4.1a 

CD14 NULL  NULL  NULL  GA18727-PA NULL  NULL  
GNA12 ENSANGP00000004036 ENSAPMP00000011926 CG17759-PB GA15300-PA CBP03861 F18G5.3 

SOS1,GINGF ENSANGP00000016641 ENSAPMP00000029639 CG7793-PA 
GA16131-PA 
(GA18948-PA) CBP12945 T28F12.3 

SOS2 ENSANGP00000016641 ENSAPMP00000029639 CG7793-PA GA16131-PA CBP12945 T28F12.3 
RASA2 ENSANGP00000027339 ENSAPMP00000024713 CG6721-PA GA19811-PA CBP22953 T24C12.2 

RASGRF1 ENSANGP00000009854 
ENSAPMP00000028572 
(ENSAPMP00000035274) CG7793-PA 

GA18948-PA 
(GA21377-PA) 

CBP00889 
(CBP03549) T28F12.3 

RASGRF2 ENSANGP00000009854 ENSAPMP00000028572 CG7793-PA GA18948-PA CBP00889 T28F12.3 

RASGRP1 ENSANGP00000016641 ENSAPMP00000031724 CG3126-PB 
GA16131-PA 
(GA21287-PA) CBP04496 F25B3.3 

RASGRP2 ENSANGP00000012258 ENSAPMP00000031724 CG3126-PB GA18948-PA CBP04496 F25B3.3 
RASGRP4 ENSANGP00000026631 ENSAPMP00000011275 CG5522-PF GA18948-PA CBP04496 F25B3.3 

RASGRP3 ENSANGP00000012258 ENSAPMP00000031724 CG3126-PB 
GA16131-PA 
(GA18948-PA) CBP04496 F25B3.3 

RRAS2 ENSANGP00000016959 ENSAPMP00000007731 CG1167-PA GA11132-PA CBP04964 C44C11.1a 
MRAS ENSANGP00000016959 ENSAPMP00000007731 CG1167-PA GA11132-PA CBP04319 F17C8.4 
HRAS,HRAS1 ENSANGP00000013477 ENSAPMP00000030208 CG9375-PA GA21740-PA CBP01499 ZK792.6 
KRAS,KRAS2 ENSANGP00000013477 ENSAPMP00000030208 CG9375-PA GA21740-PA CBP01499 ZK792.6 
NRAS ENSANGP00000013477 ENSAPMP00000030208 CG9375-PA GA21740-PA CBP01499 ZK792.6 
RRAS ENSANGP00000016959 ENSAPMP00000007731 CG1167-PA GA11132-PA CBP04964 C44C11.1a 

RAC1 ENSANGP00000014228 ENSAPMP00000009484 CG2248-PA GA15321-PA 
CBP09230 
(CBP04155) C09G12.8b 
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ตาราง 9 (ตอ) 
       

ผลการวิเคราะห Phylogram จากการเปรียบเทียบโดยโปรแกรม PHYLIP Protein  symbol 
(Human) Protein (Ag) Protein (Am) Protein (Dm) Protein (Dp) Protein (Cb) Protein (Ce) 

RAC2 ENSANGP00000014228 ENSAPMP00000009484 CG2248-PA GA15321-PA CBP09230 C09G12.8b 
RAC3 ENSANGP00000014228 ENSAPMP00000009484 CG2248-PA GA15321-PA CBP09230 C09G12.8b 

CDC42 ENSANGP00000023777 
ENSAPMP00000008306 
(ENSAPMP00000008307) CG12530-PB GA11680-PA CBP09230 R07G3.1 

CASP14 
ENSANGP00000021365 
(ENSANGP00000021365) ENSAPMP00000034579 CG7788-PA GA20588-PA CBP20994 C48D1.2 

CASP1,IL1BC ENSANGP00000010319 ENSAPMP00000034579 
CG7788-PA 
(CG5370-PA) GA20588-PA CBP20994 C48D1.2 

CASP2,NEDD2 
ENSANGP00000010319 
(ENSANGP00000025301) ENSAPMP00000034579 CG7788-PA GA20588-PA CBP20994 

C48D1.2 
(Y48E1B.13b) 

CASP3 ENSANGP00000010319 ENSAPMP00000034579 CG7788-PA GA20588-PA CBP20994 C48D1.2 

CASP4 ENSANGP00000010319 ENSAPMP00000034579 
CG7788-PA 
(CG5370-PA) 

GA20588-PA 
(GA18828-PA) CBP20994 C48D1.2 

CASP5 ENSANGP00000010319 ENSAPMP00000034579 
CG7788-PA 
(CG5370-PA) 

GA20588-PA 
(GA18828-PA) CBP20994 C48D1.2 

CASP6 
ENSANGP00000010319 
(ENSANGP00000015118) ENSAPMP00000034579 CG7788-PA GA20588-PA CBP20994 C48D1.2 

CASP7 ENSANGP00000010319 ENSAPMP00000034579 
CG7788-PA 
(CG5370-PA) GA18828-PA CBP20994 C48D1.2 

CASP8 ENSANGP00000010319 ENSAPMP00000034579 CG7788-PA GA20588-PA CBP20994 C48D1.2 
CASP9 ENSANGP00000010319 ENSAPMP00000034579 CG5370-PA GA20588-PA CBP20994 C48D1.2 
CASP10 ENSANGP00000010319 ENSAPMP00000034579 CG5370-PA GA18828-PA CBP20994 C48D1.2 

TRAF2 
ENSANGP00000024649 
(ENSANGP00000010011) ENSAPMP00000015862 CG3048-PB GA15869-PA CBP11708 F45G2.6 

DAXX ENSANGP00000018610 ENSAPMP00000034856 CG9537-PA NULL  NULL  NULL  
TRAF6 ENSANGP00000017658 ENSAPMP00000015862 CG10961-PA GA10670-PA CBP11708 F45G2.6 
RAPGEF2,PDZGEF1 ENSANGP00000025467 ENSAPMP00000007196 CG9491-PA GA21827-PA CBP00889 T14G10.2b 

PRKCA ENSANGP00000022036 
ENSAPMP00000010132 
(ENSAPMP00000009023) CG6622-PA GA19732-PA CBP03850 E01H11.1a 

PRKCB1,PRKCB2, 
PKCB,PRKCB ENSANGP00000022036 

ENSAPMP00000010132 
(ENSAPMP00000009023) CG6622-PA GA19732-PA CBP03850 E01H11.1a 

PRKCG ENSANGP00000022036 ENSAPMP00000010132 CG6622-PA GA19732-PA CBP03850 E01H11.1a 

PRKACA ENSANGP00000016916 
ENSAPMP00000018561 
(ENSAPMP00000030266) CG4379-PA GA18145-PA CBP04602 ZK909.2f 

PRKACB ENSANGP00000016916 ENSAPMP00000018561 CG4379-PA GA18145-PA CBP04602 ZK909.2f 
PRKACG ENSANGP00000016916 ENSAPMP00000030266 CG4379-PA GA18145-PA CBP04602 ZK909.2a 
PRKX ENSANGP00000016916 ENSAPMP00000013798 CG6117-PB GA18145-PA CBP09612 ZK909.2m 
PRKY ENSANGP00000020143 ENSAPMP00000013798 CG6117-PB GA18145-PA CBP09612 F47F2.1c 
RAP1A ENSANGP00000020068 ENSAPMP00000007273 CG1956-PA GA15150-PA CBP05156 C27B7.8 
RAP1B ENSANGP00000020068 ENSAPMP00000007273 CG1956-PA GA15150-PA CBP05156 C27B7.8 
BRAF ENSANGP00000003633 ENSAPMP00000022788 CG2845-PA GA15481-PA CBP01376 Y73B6A.5a 
RAF1 ENSANGP00000003633 ENSAPMP00000022788 CG2845-PA GA15481-PA CBP01376 Y73B6A.5a 
MOS ENSANGP00000013449 ENSAPMP00000032790 CG8767-PA GA21324-PA CBP02144 F33E2.2c 
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ตาราง 9 (ตอ) 
       

ผลการวิเคราะห Phylogram จากการเปรียบเทียบโดยโปรแกรม PHYLIP Protein  symbol 
(Human) Protein (Ag) Protein (Am) Protein (Dm) Protein (Dp) Protein (Cb) Protein (Ce) 

NF1 ENSANGP00000003216 ENSAPMP00000006004 CG8318-PD GA16990-PA 
CBP18635 
(CBP22953) ZK899.8i 

RASA1,RASA ENSANGP00000002684 ENSAPMP00000004621 CG8318-PC 
GA16990-PA 
(GA19310-PA) 

CBP18635 
(CBP12084) ZK899.8h 

MAP4K3 ENSANGP00000018210 ENSAPMP00000020885 CG9209-PD GA20098-PA CBP11201 ZC404.9 

MAP4K4 ENSANGP00000004215 ENSAPMP00000002869 CG16973-PE 
GA20098-PA 
(GA18707-PA) CBP04114 ZC504.4d 

MAP4K1 ENSANGP00000018210 ENSAPMP00000020885 CG7097-PB GA20098-PA CBP11201 ZC404.9 
PAK1 ENSANGP00000000236 ENSAPMP00000023212 CG10295-PB GA10224-PA CBP03444 C09B8.7b 
PAK2 ENSANGP00000000236 ENSAPMP00000023212 CG10295-PB GA10224-PA CBP03444 C09B8.7b 
STK3 ENSANGP00000005870 ENSAPMP00000008496 CG11228-PA GA10852-PA CBP03427 F14H12.4a 
STK4 ENSANGP00000005870 ENSAPMP00000008496 CG11228-PA GA10852-PA CBP03427 F14H12.4a 
MINK1 ENSANGP00000004215 ENSAPMP00000002869 CG16973-PE GA20098-PA CBP04114 ZC504.4d 
MAP4K2,RAB8IP ENSANGP00000018210 ENSAPMP00000020885 CG7097-PB GA20098-PA CBP11201 ZC404.9 
MAP3K7IP1 ENSANGP00000011051 ENSAPMP00000017382 CG17746-PA GA15122-PA CBP07679 C44H4.5 
MAP3K7IP2 NULL  NULL  NULL  NULL  NULL  NULL  
ECSIT ENSANGP00000019534 ENSAPMP00000019620 CG10610-PA GA10436-PA CBP20981 Y17G9B.5 

MAP3K8,COT,ESTF ENSANGP00000022332 ENSAPMP00000008496 CG5169-PA GA18707-PA 
CBP04455 
(CBP03427) T19A5.2d 

MAP3K1 
ENSANGP00000001618 
(ENSANGP00000022332) ENSAPMP00000026685 CG4720-PB 

GA18383-PA 
(GA18707-PA) 

CBP00745 
(CBP11201) F59A6.1 

MAP3K10 ENSANGP00000010749 ENSAPMP00000002043 CG2272-PA GA21324-PA 
CBP16324 
(CBP18714) K11D12.10b 

MAP3K2 ENSANGP00000001618 ENSAPMP00000026685 CG7717-PB 
GA18383-PA 
(GA20540-PA) CBP00745 F59A6.1 

MAP3K3 
ENSANGP00000001618 
(ENSANGP00000014818) ENSAPMP00000026685 CG7717-PB GA20540-PA CBP00745 F59A6.1 

MAP3K13 ENSANGP00000013449 ENSAPMP00000011847 CG8789-PC GA21324-PA CBP02144 F33E2.2c 
MAP3K12 ENSANGP00000013449 ENSAPMP00000011847 CG8789-PC GA21324-PA CBP02144 F33E2.2c 
ZAK ENSANGP00000010749 ENSAPMP00000002043 CG8789-PC GA21324-PA CBP18714 F33E2.2c 
MAP3K6 ENSANGP00000001618 ENSAPMP00000026685 CG4720-PA GA18383-PA CBP00745 F59A6.1 
MAP3K5 ENSANGP00000001618 ENSAPMP00000019978 CG4720-PA GA18383-PA CBP00745 F59A6.1 

MAP3K7,TAK1 ENSANGP00000010888 ENSAPMP00000024926 
CG18492-PA 
(CG4803-PA) GA14958-PA 

CBP18714 
(CBP6575) Y105C5A.24 

PPM1B ENSANGP00000011088 ENSAPMP00000028469 CG1906-PC GA15122-PA CBP02383 F25D1.1a 
MAP3K4 ENSANGP00000014818 ENSAPMP00000010090 CG7717-PB GA20540-PA CBP14973 B0414.7a 

TAOK3 ENSANGP00000003262 ENSAPMP00000022682 CG14217-PE GA12831-PA CBP20038 
T17E9.1a 
(T17E9.1b) 

TAOK1 ENSANGP00000003262 ENSAPMP00000022682 CG14217-PE GA12831-PA CBP20038 T17E9.1b 
TAOK2 ENSANGP00000003262 ENSAPMP00000021074 CG14217-PE GA12831-PA CBP20038 T17E9.1b 
MAP3K14 ENSANGP00000018180 ENSAPMP00000008496 CG7717-PB GA20540-PA CBP04455 T19A5.2c 

CHUK ENSANGP00000016752 ENSAPMP00000016355 CG4201-PA GA18025-PA 
CBP01266 
(CBP02053) B0496.3b 

IKBKB ENSANGP00000016752 ENSAPMP00000003533 CG4201-PA GA18025-PA CBP00612 Y38F1A.10 
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ผลการวิเคราะห Phylogram จากการเปรียบเทียบโดยโปรแกรม PHYLIP Protein  symbol 
(Human) Protein (Ag) Protein (Am) Protein (Dm) Protein (Dp) Protein (Cb) Protein (Ce) 

IKBKG,IP2,IP1 
ENSANGP00000018440 
(ENSANGP00000000514) ENSAPMP00000006990 CG6450-PC GA22026-PA 

CBP03287 
(CBP06204) F35D11.11d 

NFKB1 
ENSANGP00000011101 
(ENSANGP00000010014) ENSAPMP00000011860 CG6667-PA GA19765-PA CBP08227 B0350.2g 

NFKB2 
ENSANGP00000011101 
(ENSANGP00000010014) ENSAPMP00000011860 CG6667-PA GA19765-PA 

CBP08227 
(CBP14823) B0350.2g 

MAPT ENSANGP00000018159 ENSAPMP00000004992 CG31057-PA GA15971-PA CBP18327 F42G9.9a 

STMN1,LAP18 ENSANGP00000023908 ENSAPMP00000018782 CG31641-PB GA16358-PA CBP07286 
T06D10.2 
(T05F1.11) 

PLA2G2D ENSANGP00000018874 ENSAPMP00000020248 CG14507-PB NULL  CBP06325 C07E3.9 
PLA2G2E ENSANGP00000018874 ENSAPMP00000031716 CG14507-PB NULL  CBP06325 C07E3.9 
PLA2G3 ENSANGP00000019797 ENSAPMP00000003943 CG1583-PA GA15641-PA NULL  NULL  
PLA2G1B ENSANGP00000018874 ENSAPMP00000031716 CG14507-PB NULL  CBP06325 C07E3.9 
PLA2G2A,PLA2B, 
PLA2L ENSANGP00000018874 

ENSAPMP00000017092 
(ENSAPMP00000031716) CG14507-PB NULL  CBP06325 C03H5.4 

PLA2G4A,PLA2G4 NULL  NULL  NULL  NULL  CBP04186 T12A2.15a 
PLA2G5 NULL  NULL  CG14507-PB NULL  CBP12168 Y69A2AL.2 
PLA2G2F NULL  NULL  NULL  NULL  CBP06325 C07E3.9 

PLA2G12A ENSANGP00000012556 ENSAPMP00000002605 
CG17035-PA 
(CG17035-PB) GA14287-PA NULL  NULL  

PLA2G6 ENSANGP00000003359 ENSAPMP00000011509 CG6718-PD GA14074-PA CBP06205 F47A4.5 
PLA2G10 ENSANGP00000018874 ENSAPMP00000024732 CG14507-PB NULL  CBP06325 C07E3.9 

PLA2G12B,PLA2G13 ENSANGP00000012556 ENSAPMP00000002605 
CG17035-PA 
(CG17035-PA) GA14287-PA NULL  NULL  

MAP2K1 ENSANGP00000020473 ENSAPMP00000013530 CG15793-PA GA13960-PA CBP01107 Y54E10BL.6 
MAP2K2 ENSANGP00000020473 ENSAPMP00000007414 CG15793-PA GA13960-PA CBP01107 Y54E10BL.6 
MAP2K1IP1 ENSANGP00000018687 NULL  CG5110-PA GA18666-PA NULL  NULL  
MAPK1 ENSANGP00000016639 ENSAPMP00000012284 CG7393-PA GA20320-PA CBP24154 F43C1.2b 
MAPK3 ENSANGP00000016639 ENSAPMP00000012284 CG7393-PA GA20320-PA CBP24154 F43C1.2b 
PTPN7 ENSANGP00000006103 ENSAPMP00000001826 CG10443-PA GA15180-PA CBP00623 C09D8.1c 

PTPRR ENSANGP00000006103 ENSAPMP00000001826 CG2005-PB GA15180-PA 
CBP00623 
(CBP00763) C09D8.1c 

PTPN5 ENSANGP00000003247 ENSAPMP00000028677 CG32697-PD GA17082-PA CBP00623 C09D8.1c 
DUSP14 ENSANGP00000010980 ENSAPMP00000000958 CG15528-PA GA13785-PA CBP01085 C04F12.8 
DUSP10 ENSANGP00000016464 ENSAPMP00000000958 CG7850-PA GA12750-PA CBP00668 F08B1.1a 

DUSP1 ENSANGP00000016464 ENSAPMP00000015365 
CG14080-PB 
(CG14080-PA) GA12750-PA CBP00668 F08B1.1a 

DUSP2 ENSANGP00000016464 ENSAPMP00000020514 CG14080-PB GA12750-PA CBP00668 C05B10.1 

DUSP3 ENSANGP00000021958 ENSAPMP00000017503 CG7378-PA GA20307-PA 
CBP00668 
(CBP01525) 

Y54F10BM.13 
(C05B10.1) 

DUSP4 ENSANGP00000016464 ENSAPMP00000015365 
CG14080-PB 
(CG14080-PA) GA12750-PA CBP00668 

F08B1.1a 
(F08B1.1b) 

DUSP5 ENSANGP00000016464 ENSAPMP00000025419 
CG14080-PB 
(CG14080-PA) GA12750-PA CBP00668 

F08B1.1a 
(F08B1.1b) 
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DUSP6 ENSANGP00000016464 ENSAPMP00000015365 CG14080-PB GA12750-PA CBP01525 C05B10.1 
DUSP7 ENSANGP00000016464 ENSAPMP00000030503 CG14080-PB GA12750-PA CBP01525 C05B10.1 

DUSP8 ENSANGP00000016464 ENSAPMP00000020514 
CG14080-PB 
(CG14080-PA) GA12750-PA CBP00668 F08B1.1a 

DUSP9 ENSANGP00000016464 
ENSAPMP00000025419 
(ENSAPMP00000015365) CG14080-PB GA12750-PA CBP01525 C05B10.1 

DUSP16 
ENSANGP00000016464 
(ENSANGP00000010980) ENSAPMP00000020514 

CG14080-PB 
(CG14080-PA) GA12750-PA 

CBP00668 
(CBP18251) F08B1.1a 

MKNK2 ENSANGP00000016547 ENSAPMP00000011193 CG17342-PA GA14470-PA CBP14497 R166.5b 
MKNK1 ENSANGP00000016547 ENSAPMP00000011193 CG17342-PA GA14470-PA CBP14497 R166.5b 
RPS6KA6 ENSANGP00000018211 ENSAPMP00000008023 CG17596-PA GA14570-PA CBP17532 T01H8.1b 
RPS6KA1 ENSANGP00000018211 ENSAPMP00000008023 CG17596-PA GA14570-PA CBP17532 T01H8.1c 
RPS6KA2 ENSANGP00000018211 ENSAPMP00000008023 CG17596-PA GA14570-PA CBP17532 T01H8.1c 
RPS6KA3,MRX19 ENSANGP00000018211 ENSAPMP00000008023 CG17596-PA GA14570-PA CBP17532 T01H8.1c 
ATF4 NULL  NULL  NULL  NULL  NULL  NULL  

ELK1 
ENSANGP00000011131 
(ENSANGP00000025810) ENSAPMP00000014301 CG2914-PA GA15514-PA CBP03384 

C37F5.1 
(C4228.4) 

ELK4 
ENSANGP00000003642 
(ENSANGP00000018519) 

ENSAPMP00000016927 
(ENSAPMP00000012476) CG6892-PB 

GA19934-PA 
(GA15514-PA) CBP03384 C37F5.1 

MYC ENSANGP00000014750 ENSAPMP00000026403 CG10798-PA GA10565-PA 
CBP01866 
(CBP20592) F46G10.6 

SRF ENSANGP00000020528 ENSAPMP00000015691 CG3411-PA GA17433-PA CBP09248 D1081.2 
FOS ENSANGP00000014048 NULL  CG33956-PE GA13774-PA NULL  NULL  
CHP ENSANGP00000013323 ENSAPMP00000030334 CG2185-PA GA18033-PA CBP02311 ZK856.8 
PPP3CA ENSANGP00000022906 ENSAPMP00000014333 CG9819-PA GA22069-PA CBP02044 C02F4.2a 
PPP3CB,CALNB ENSANGP00000022906 ENSAPMP00000014333 CG9819-PA GA22069-PA CBP02044 C02F4.2a 
PPP3CC ENSANGP00000022906 ENSAPMP00000014333 CG9842-PA GA22069-PA CBP02044 C02F4.2a 
PPP3R1 ENSANGP00000024230 ENSAPMP00000023121 CG11217-PA GA18033-PA CBP24418 F55C10.1 
PPP3R2 ENSANGP00000024230 ENSAPMP00000023121 CG11217-PA GA18033-PA CBP24418 F55C10.1 
FLNA ENSANGP00000003616 ENSAPMP00000017744 CG3937-PD GA15644-PA CBP02576 Y66H1B.2c 

FLNB,FLN1L ENSANGP00000003616 ENSAPMP00000017744 CG3937-PA GA15644-PA 
CBP02576 
(CBP02575) Y66H1B.2b 

FLNC,FLN2 ENSANGP00000003616 ENSAPMP00000017744 CG3937-PD GA15644-PA 
CBP02575 
(CBP02576) Y66H1B.3 

MAPK8IP3 ENSANGP00000021823 ENSAPMP00000018219 CG8110-PA GA20831-PA CBP02446 ZK1098.10b 
HSPA1A,HSPA1 ENSANGP00000019887 ENSAPMP00000004396 CG4264-PF GA18066-PA CBP00076 F26D10.3 
HSPA1B ENSANGP00000019887 ENSAPMP00000004396 CG4264-PF GA18066-PA CBP00076 F26D10.3 
HSPA1L ENSANGP00000019887 ENSAPMP00000004396 CG4264-PF GA18066-PA CBP00076 F26D10.3 
HSPA5 ENSANGP00000012893 ENSAPMP00000021844 CG4147-PB GA17988-PA CBP03479 C15H9.6 
HSPA8 ENSANGP00000019887 ENSAPMP00000004396 CG4264-PF GA18066-PA CBP00076 F26D10.3 
HSPA9B,HSPA9 ENSANGP00000022995 ENSAPMP00000007663 CG8542-PA GA21150-PA CBP02187 C37H5.8 
ARRB1,ARR1 ENSANGP00000004989 ENSAPMP00000021817 CG1487-PA GA13309-PA CBP01981 F53H8.2 
ARRB2 ENSANGP00000004989 ENSAPMP00000021817 CG1487-PA GA13309-PA CBP01981 F53H8.2 
CRK ENSANGP00000010943 ENSAPMP00000024261 CG1587-PA GA13993-PA CBP03281 Y41D4B.13 
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CRKL ENSANGP00000010943 ENSAPMP00000024261 CG1587-PA GA13993-PA CBP03281 Y41D4B.13 

EVI1 
ENSANGP00000012083 
(ENSANGP00000023743) 

ENSAPMP00000016753 
(ENSAPMP00000016761) CG31753-PA GA10264-PA CBP05885 R53.3b 

MAP2K4 ENSANGP00000018682 ENSAPMP00000007414 CG9738-PA GA21998-PA CBP00513 F42G10.2 

MAP2K7 ENSANGP00000020815 ENSAPMP00000014764 CG4353-PC 
GA21998-PA 
(GA11504-PA) CBP04051 K08A8.1a 

MAPK8 ENSANGP00000017000 ENSAPMP00000020918 CG5680-PB GA18909-PA CBP01561 B0478.1b 
MAPK9 ENSANGP00000017000 ENSAPMP00000020918 CG5680-PB GA20320-PA CBP01561 B0478.1b 
MAPK10 ENSANGP00000017000 ENSAPMP00000020918 CG5680-PB GA18909-PA CBP01561 B0478.1b 
MAPK8IP2 ENSANGP00000010743 ENSAPMP00000023889 CG1200-PB GA11322-PA CBP15856 F56D12.4c 
MAPK8IP1 ENSANGP00000010743 ENSAPMP00000023889 CG1200-PB GA11322-PA CBP15856 F56D12.4c 
NFATC2 ENSANGP00000017359 ENSAPMP00000001053 CG11172-PA GA10815-PA NULL  NULL  
NFATC4 ENSANGP00000017359 ENSAPMP00000001053 CG11172-PA GA10815-PA NULL  NULL  
JUN ENSANGP00000020405 ENSAPMP00000026493 CG2275-PA GA15338-PA CBP14528 T24H10.7c 
JUND ENSANGP00000020405 ENSAPMP00000018607 CG2275-PA GA15338-PA CBP14528 T24H10.7c 
AKT3 ENSANGP00000019348 ENSAPMP00000010132 CG4006-PC GA17848-PA CBP02324 C12D8.10b 
AKT1 ENSANGP00000019348 ENSAPMP00000010132 CG4006-PC GA17848-PA CBP02324 C12D8.10b 
AKT2 ENSANGP00000019348 ENSAPMP00000010132 CG4006-PC GA17848-PA CBP02324 C12D8.10b 
PPM1A ENSANGP00000011088 ENSAPMP00000028469 CG1906-PC GA15122-PA CBP02383 F25D1.1a 

ATF2 
ENSANGP00000028352 
(ENSANGP00000020405) 

ENSAPMP00000009366 
(ENSAPMP00000009367) CG30420-PA GA10981-PA CBP22202 F29G9.4b 

TP53 ENSANGP00000014785 NULL  CG33336-PB NULL  NULL  NULL  
MAP2K3 ENSANGP00000015596 ENSAPMP00000007414 CG12244-PA GA11504-PA CBP10341 R03G5.2 
MAP2K6 ENSANGP00000015596 ENSAPMP00000007415 CG12244-PA GA11504-PA CBP10341 R03G5.2 

PPP5C ENSANGP00000011234 ENSAPMP00000023795 CG8402-PB 
GA20109-PA 
(GA16950-PA) CBP04828 Y39B6A.2 

MAPK14 ENSANGP00000014018 ENSAPMP00000029824 CG7393-PA GA20320-PA CBP00415 B0218.3 
MAPK11 ENSANGP00000014018 ENSAPMP00000029824 CG7393-PA GA20320-PA CBP00415 B0218.3 
MAPK13 ENSANGP00000014018 ENSAPMP00000029824 CG7393-PA GA20320-PA CBP00415 B0218.3 
MAPK12 ENSANGP00000014018 ENSAPMP00000029824 CG7393-PA GA20320-PA CBP00415 B0218.3 
DDIT3 NULL  NULL  NULL  NULL  NULL  NULL  
MAX ENSANGP00000014750 ENSAPMP00000003045 CG9648-PA GA21938-PA CBP01866 F46G10.6 
MEF2C ENSANGP00000029036 ENSAPMP00000033078 CG1429-PD GA12881-PA CBP02999 W10D5.1 
MAPKAPK5 ENSANGP00000021122 ENSAPMP00000022127 CG3086-PD GA15916-PA CBP03387 C44C8.6b 
MAPKAPK3 ENSANGP00000021122 ENSAPMP00000022127 CG3086-PD GA15916-PA CBP03387 C44C8.6b 
MAPKAPK2 ENSANGP00000021122 ENSAPMP00000022127 CG3086-PD GA15916-PA CBP03387 C44C8.6b 

RPS6KA4 
ENSANGP00000018211 
(ENSANGP00000020399) ENSAPMP00000008023 CG6297-PB GA14570-PA CBP02014 C54G4.1 

RPS6KA5 
ENSANGP00000018211 
(ENSANGP00000020399) ENSAPMP00000008023 CG6297-PB 

GA14570-PA 
(GA17848-PA) CBP02014 C54G4.1 

CDC25B ENSANGP00000017780 ENSAPMP00000000235 CG1395-PA GA12648-PA CBP17638 K06A5.7 
HSPB1 ENSANGP00000018891 ENSAPMP00000024995 CG4533-PA GA18238-PA CBP10825 F52E1.7b 

HSPB2 ENSANGP00000018891 ENSAPMP00000030040 CG4533-PA GA18238-PA 
CBP02751 
(CBP03984) F52E1.7b 
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NLK ENSANGP00000004533 ENSAPMP00000001295 CG7892-PG GA18909-PA CBP04303 W06F12.1e 
MAP2K5,PRKMK5 ENSANGP00000020473 ENSAPMP00000007415 CG15793-PA GA13960-PA CBP01107 Y54E10BL.6 
MAPK7 ENSANGP00000014018 ENSAPMP00000012284 CG5475-PB GA20320-PA CBP24154 F43C1.2b 
NR4A1 ENSANGP00000018222 ENSAPMP00000026611 CG1864-PB GA15026-PA CBP16644 C48D5.1 
NGFB NULL  NULL  NULL  NULL  NULL  NULL  

EGF 
ENSANGP00000017336 
(ENSANGP00000006309) ENSAPMP00000021537 CG33087-PC GA11430-PA CBP02908 F29D11.1 

FGF1 NULL  ENSAPMP00000013991 CG4608-PA GA18297-PA CBP04572 C05D11.4 
FGF2 NULL  ENSAPMP00000013991 CG4608-PA GA18297-PA CBP04572 C05D11.4 
FGF3 NULL  ENSAPMP00000013991 CG4608-PA GA18297-PA CBP04572 C05D11.4 
FGF4 NULL  ENSAPMP00000013991 CG4608-PA GA18297-PA CBP04572 C05D11.4 
FGF5 NULL  ENSAPMP00000013991 CG4608-PA GA18297-PA CBP04572 C05D11.4 
FGF6 NULL  ENSAPMP00000013991 CG4608-PA GA18297-PA CBP04572 C05D11.4 
FGF7 NULL  ENSAPMP00000013991 CG4608-PA GA18297-PA CBP04572 C05D11.4 
FGF8 NULL  ENSAPMP00000013991 NULL  NULL  CBP04572 C05D11.4 
FGF9 NULL  ENSAPMP00000013991 CG4608-PA GA18297-PA CBP04572 C05D11.4 
FGF10 NULL  ENSAPMP00000013991 CG4608-PA GA18297-PA CBP04572 C05D11.4 
FGF11 NULL  ENSAPMP00000013991 CG4608-PA GA18297-PA CBP04572 C05D11.4 
FGF12 NULL  ENSAPMP00000013991 CG4608-PA GA18297-PA CBP04572 C05D11.4 
FGF13 NULL  ENSAPMP00000013991 CG4608-PA GA18297-PA CBP04572 C05D11.4 
FGF14 NULL  ENSAPMP00000013991 CG4608-PA GA18297-PA CBP04572 C05D11.4 
FGF20 NULL  ENSAPMP00000013991 CG4608-PA GA18297-PA CBP04572 C05D11.4 
FGF21 NULL  NULL  CG4608-PA GA18297-PA CBP04572 C05D11.4 
FGF22 NULL  ENSAPMP00000013991 CG4608-PA GA18297-PA CBP04572 C05D11.4 
FGF23 NULL  NULL  NULL  NULL  NULL  NULL  
FGF18 NULL  ENSAPMP00000013991 NULL  NULL  CBP04572 C05D11.4 
FGF17 NULL  ENSAPMP00000013991 NULL  NULL  CBP04572 C05D11.4 
FGF16 NULL  ENSAPMP00000013991 CG4608-PA GA18297-PA CBP04572 C05D11.4 
FGF19 NULL  NULL  CG4608-PA GA18297-PA NULL  NULL  
PDGFB ENSANGP00000017314 ENSAPMP00000005521 CG7103-PA GA20104-PA CBP03643 NULL  
EGFR, ERBB ENSANGP00000018805 ENSAPMP00000032639 CG10079-PA GA10056-PA CBP05848 ZK1067.1 
FGFR1,  FLT2, 
 KAL2 ENSANGP00000003182 ENSAPMP00000013674 CG7223-PB GA16703-PA CBP23593 F58A3.2b 

FGFR3, ACH 
ENSANGP00000026153 
(ENSANGP00000003182) ENSAPMP00000013676 CG7223-PB 

GA16703-PA 
(GA20192-PA) 

CBP01178 
(CBP10583) F58A3.2b 

FGFR2, KGFR,  
BEK, CFD1, JWS ENSANGP00000003182 ENSAPMP00000013674 CG32134-PB GA16703-PA CBP23593 F58A3.2b 

FGFR4 ENSANGP00000003182 ENSAPMP00000013678 CG7223-PB 
GA16703-PA 
(GA20192-PA) 

CBP01178 
(CBP10583) F58A3.2b 

PDGFRA ENSANGP00000001123 ENSAPMP00000000597 CG8222-PC GA20908-PA CBP10582 F58A3.2b 

PDGFRB ENSANGP00000012311 ENSAPMP00000000597 CG8222-PC 
GA20908-PA 
(GA20192-PA) CBP10583 F58A3.2b 

GRB2 ENSANGP00000020137 ENSAPMP00000019489 CG6033-PF GA19310-PA CBP18823 C14F5.5 
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TGFB1 ENSANGP00000010264 ENSAPMP00000003400 CG16987-PA GA10734-PA 
CBP04529 
(CBP02180) T25F10.2 

TGFB2 ENSANGP00000010264 ENSAPMP00000014829 CG5562-PA GA18973-PA CBP04529 T25F10.2 

TGFB3 ENSANGP00000010264 ENSAPMP00000014829 CG5562-PA GA18973-PA CBP04529 
T25F10.2 
(F39G3.8) 

TGFBR1 
ENSANGP00000006764 
(ENSANGP00000002247) ENSAPMP00000035215 CG8224-PA GA20910-PA CBP00847 F29C4.1a 

TGFBR2 ENSANGP00000017446 ENSAPMP00000003273 CG7904-PA GA20674-PA CBP14197 C05D2.1c 
GADD45G ENSANGP00000021535 NULL  CG11086-PA GA10750-PA NULL  NULL  

GADD45A, DDIT1 
ENSANGP00000021515 
(ENSANGP00000021535) ENSAPMP00000030814 CG11086-PA GA10750-PA NULL  NULL  

GADD45B ENSANGP00000021535 NULL  NULL  NULL  NULL  NULL  

 
 
  ตาราง 9 แสดงผลการวิเคราะห Phylogram การเปรียบเทียบลําดับกรดอะมิโนจากโปรตีนใน

วิถีการสงสัญญาณ MAPK ของคนกับลําดับกรดอะมิโนจากโปรตีนของสัตวไมมีกระดูกสันหลังทั้ง 6 ชนิด 
ดูเฉพาะโปรตีนที่มีคา E-value ใกลเคียงกับโปรตีนของคนมากที่สุดจํานวน 273 โปรตีน โดยโปรแกรม 
PHYLIP และโปรตีนที่ไดผลไมตรงไดแสดงโปรตีนที่ใกลเคียงในวงเล็บ จากการเปรียบเทียบ พบวา
โปรตีนสวนใหญตรงกับผลที่ไดจากการเปรียบเทียบโดยโปรแกรม BLASTP คือ A. Gambiae จํานวน 
247 โปรตีน (90.48 %) A. mellifera จํานวน 259 โปรตีน (94.47 %) D. Melanogaster  จํานวน 261 
โปรตีน (95.61 %) D. Pseudoobscura จํานวน  255 โปรตีน (93.41 %) C. Briggsae จํานวน 252 
โปรตีน (92.30 %) และ C. elegans จํานวน 265 โปรตีน (96.07 %) 
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GSK3B CG2621-PC GA15928-PA Y18D10A.5 CBP01995 ENSAPMP00000033537 ENSANGP00000017061 
SMAD2, MADH2 CG2262-PA GA15332-PA ZK370.2 CBP01762 ENSAPMP00000026782 ENSANGP00000015706 
SMAD3, MADH3 CG2262-PA GA15332-PA ZK370.2 CBP01762 ENSAPMP00000000790 ENSANGP00000015706 
SMAD4, MADH4 CG1775-PB GA14643-PA R12B2.1 CBP22170 ENSAPMP00000012861 ENSANGP00000018676 

SKP1A CG16983-PE GA14255-PA F46A9.5 
CBP06686 
(CBP14910) ENSAPMP00000021357 ENSANGP00000011120 

CUL1 CG1877-PD GA15074-PA D2045.6 CBP10829 ENSAPMP00000017944 ENSANGP00000011859 
RBX1 CG16982-PA GA14260-PA ZK287.5 CBP04507 ENSAPMP00000027429 ENSANGP00000010437 
SKP2 CG9772-PB GA22024-PA F48E8.7b CBP07006 ENSAPMP00000010502 ENSANGP00000019611 
CDKN2A, CDKN2 CG7462-PC GA18153-PA D2021.8 CBP05434 ENSAPMP00000012094 ENSANGP00000018360 
MDM2 NULL  NULL  F10D7.5c NULL  NULL  NULL  
RB1 CG7413-PA GA20332-PA C32F10.2 CBP14862 ENSAPMP00000012977 ENSANGP00000004305 

CREBBP, RSTS CG15319-PB GA13644-PA R10E11.1b CBP02435 
ENSAPMP00000016231 
(ENSAPMP00000033518) ENSANGP00000004748 

EP300 CG15319-PB GA13644-PA R10E11.1b CBP02435 
ENSAPMP00000016233 
(ENSAPMP00000016231) ENSANGP00000004748 

TP53 CG33336-PB NULL  NULL  NULL  NULL  ENSANGP00000014785 

PRKDC 
CG5092-PA 
(CG4252-PA) GA18654-PA B0261.2b 

CBP17577 
(CBP05253) ENSAPMP00000000451 

ENSANGP00000002762 
(ENSANGP00000009282) 

ATR CG4252-PA GA19668-PA T06E4.3a CBP19473 ENSAPMP00000035875 ENSANGP00000018055 
ATM, ATA, ATDC, 
ATC, ATD CG6535-PA GA19668-PA Y48G1BL.2 CBP05253 ENSAPMP00000005964 ENSANGP00000025430 
CHEK1 CG17161-PA GA19806-PA Y39H10A.7a CBP15640 ENSAPMP00000017316 ENSANGP00000010533 

CHEK2 CG10895-PC GA10622-PA Y60A3A.12 
CBP02053 
(CBP01170) ENSAPMP00000010476 ENSANGP00000019651 

CDKN2B 

CG4719-PA 
(CG3936-PA) 
 GA14074-PA D2021.8 CBP05434 ENSAPMP00000002861 ENSANGP00000015633 

CDKN2C CG10011-PA GA10007-PA B0350.2g CBP08227 ENSAPMP00000013137 
ENSANGP00000012854 
(ENSANGP00000006233) 

CDKN2D CG3104-PA 
GA18382-PA 
(GA14074-PA) B0350.2g 

CBP08227 
(CBP03314) ENSAPMP00000015386 ENSANGP00000018360 

CDKN1B NULL  NULL  T05A6.2a CBP09209 NULL  NULL  
CDKN1C, BWCR, 
BWS NULL  NULL  T05A6.2a CBP09209 NULL  NULL  
CDKN1A, CDKN1 NULL  NULL  NULL  CBP09209 NULL  NULL  

SFN CG17870-PG GA16084-PA 
F52D10.3a 
(F52D10.3b) CBP04148 ENSAPMP00000025700 ENSANGP00000029364 

PCNA CG9193-PA GA21602-PA W03D2.4 CBP03291 ENSAPMP00000025380 ENSANGP00000012272 

CDC25A CG1395-PA GA12648-PA 
K06A5.7 
(ZK637.11) 

CBP17638 
(CBP07846) ENSAPMP00000000235 ENSANGP00000017780 
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CCND1 CG9096-PC GA19247-PA Y38F1A.5 CBP14450 ENSAPMP00000017607 ENSANGP00000027657 
CCND2 CG9096-PC GA19247-PA Y38F1A.5 CBP14450 ENSAPMP00000023128 ENSANGP00000027657 
CCND3 CG9096-PC GA17788-PA Y38F1A.5 CBP14450 ENSAPMP00000017607 ENSANGP00000027657 

CDK4 CG5072-PB GA18638-PA T27E9.3 CBP15918 ENSAPMP00000026463 
ENSANGP00000010338 
(ENSANGP00000018692) 

CDK6 CG5072-PB GA18638-PA T27E9.3 CBP05052 ENSAPMP00000026463 ENSANGP00000010338 
CCNE1 CG3938-PE GA17788-PA C37A2.4b CBP22731 ENSAPMP00000008093 ENSANGP00000021921 
CCNE2 CG3938-PE GA17788-PA C37A2.4b CBP22731 ENSAPMP00000008093 ENSANGP00000021921 
CDK2 CG10498-PB GA10356-PA T05G5.3 CBP08360 ENSAPMP00000010634 ENSANGP00000018666 

CCNA2 CG5940-PA GA19247-PA ZK507.6 
CBP15797 
(CBP18983) ENSAPMP00000035905 

ENSANGP00000028778 
(ENSANGP00000011682) 

CCNA1 CG5940-PA GA19247-PA ZK507.6 CBP15797 ENSAPMP00000027703 
ENSANGP00000028778 
(ENSANGP00000011682) 

CCNH CG7405-PA GA20328-PA Y49F6B.1 CBP04220 ENSAPMP00000032623 ENSANGP00000019240 
CDK7 CG3319-PA GA17354-PA Y39G10AL.3 CBP01024 ENSAPMP00000010634 ENSANGP00000002848 
CDC2 CG5363-PA GA10356-PA T05G5.3 CBP08360 ENSAPMP00000010634 ENSANGP00000018666 
CCNB3 CG5814-PA GA19151-PA T06E6.2b CBP01418 ENSAPMP00000024933 ENSANGP00000022140 
CCNB1 CG3510-PD GA17491-PA ZC168.4 CBP01418 ENSAPMP00000024488 ENSANGP00000010772 

CCNB2 CG3510-PD GA17491-PA T06E6.2a 
CBP01418 
(CBP18983) ENSAPMP00000029437 ENSANGP00000011452 

YWHAQ CG17870-PD GA16084-PA F52D10.3a CBP04148 ENSAPMP00000014205 ENSANGP00000029364 
LOC440917 CG31196-PC GA16084-PA F52D10.3a CBP04148 ENSAPMP00000028597 ENSANGP00000012072 
YWHAB CG17870-PD GA16084-PA F52D10.3a CBP04148 ENSAPMP00000014205 ENSANGP00000029364 
YWHAE CG31196-PC GA16084-PA F52D10.3a CBP04148 ENSAPMP00000028597 ENSANGP00000012072 
YWHAG CG17870-PC GA16084-PA F52D10.3a CBP04148 ENSAPMP00000028495 ENSANGP00000029364 
YWHAH, YWHA1 CG17870-PJ GA16084-PA F52D10.3a CBP04148 ENSAPMP00000014205 ENSANGP00000029364 

YWHAZ CG17870-PD GA16084-PA 
F52D10.3a 
(F52D10.3b) CBP04148 ENSAPMP00000014205 ENSANGP00000029364 

CDC25B CG1395-PA GA12648-PA K06A5.7 CBP17638 ENSAPMP00000000235 ENSANGP00000017780 

CDC25C 
CG1395-PA 
(CG4965-PA) GA12648-PA ZK637.11 CBP17638 ENSAPMP00000000235 ENSANGP00000017780 

PLK1, PLK CG12306-PA GA11545-PA C14B9.4a CBP02258 ENSAPMP00000021344 ENSANGP00000013443 
ABL1, ABL CG4032-PA GA17894-PA M79.1c CBP01178 ENSAPMP00000015764 ENSANGP00000002451 
HDAC1,RPD3L1 CG7471-PA GA20378-PA C53A5.3 CBP06924 ENSAPMP00000023540 ENSANGP00000004321 

HDAC2 CG7471-PA GA20378-PA C53A5.3 
CBP06924 
(CBP04404) ENSAPMP00000023540 ENSANGP00000004321 

RBL1 CG7413-PA GA20332-PA C32F10.2 CBP14862 ENSAPMP00000012977 ENSANGP00000004305 
RBL2 CG7413-PA GA20332-PA C32F10.2 CBP14862 ENSAPMP00000012977 ENSANGP00000004305 
E2F1 CG6376-PB GA19549-PA Y102A5C.18 CBP10926 ENSAPMP00000000544 ENSANGP00000015727 
E2F3 CG6376-PB GA19549-PA Y102A5C.18 CBP10926 ENSAPMP00000019993 ENSANGP00000015727 
E2F4 CG6376-PB GA19549-PA Y102A5C.18 CBP10926 ENSAPMP00000019158 ENSANGP00000015727 
E2F5 CG6376-PB GA19549-PA Y102A5C.18 CBP10926 ENSAPMP00000018920 ENSANGP00000015727 
TFDP1 CG4654-PB GA18332-PA T23G7.1 CBP20861 ENSAPMP00000011560 ENSANGP00000018946 
CDC6 CG5971-PA GA19269-PA C43E11.10 CBP17467 NULL  ENSANGP00000015641 



  70

ตาราง 10 (ตอ) 
       

ผลการวิเคราะห Phylogram จากการเปรียบเทียบโดยโปรแกรม PHYLIP Protein  symbol 
Human Protein Dm Protein Dp Protein Ce Protein Cb Protein Am Protein Ag 

ORC6L CG1584-PA GA13981-PA NULL  NULL  NULL  ENSANGP00000014907 
ORC3L CG4088-PA GA17948-PA NULL  NULL  ENSAPMP00000022085 ENSANGP00000010071 
ORC1L CG10667-PA GA10479-PA Y39A1A.12 CBP19183 ENSAPMP00000015460 ENSANGP00000011420 
ORC2L CG3041-PA GA15825-PA F59E10.1 CBP21204 ENSAPMP00000020783 ENSANGP00000007433 
ORC4L CG2917-PA GA15517-PA Y39A1A.12 CBP19183 ENSAPMP00000018711 ENSANGP00000007611 
ORC5L CG7833-PA GA20617-PA ZC168.3 CBP19049 NULL  ENSANGP00000018589 
CDC45L CG3658-PA GA17594-PA F34D10.2 CBP02262 ENSAPMP00000007458 ENSANGP00000008700 
MCM2 CG7538-PA GA20424-PA Y17G7B.5a CBP04361 ENSAPMP00000005133 ENSANGP00000013357 
MCM3 CG4206-PA GA18030-PA C25D7.6 CBP08883 ENSAPMP00000034006 ENSANGP00000012011 
MCM4,CDC21 CG1616-PA GA14047-PA Y39G10AR.14 CBP01027 ENSAPMP00000020431 ENSANGP00000011432 
MCM5 CG4082-PA GA17943-PA R10E4.4 CBP02973 ENSAPMP00000007006 ENSANGP00000013133 

MCM6 CG4039-PA GA17904-PA 
ZK632.1a 
(ZK632.1b) CBP02437 ENSAPMP00000020027 ENSANGP00000012195 

MCM7 CG4978-PA GA18569-PA F32D1.10 CBP05176 ENSAPMP00000021387 ENSANGP00000010410 

CDC7,CDC7L1 CG32742-PA GA17111-PA 
C34G6.5 
(B025.7) 

CBP14962 
(CBP03097) ENSAPMP00000032410 ENSANGP00000007766 

DBF4 CG5813-PB GA19150-PA NULL  NULL  NULL  ENSANGP00000025954 
WEE1 CG4488-PA GA18218-PA Y53C12A.1 CBP13925 ENSAPMP00000027192 ENSANGP00000010303 
PKMYT1 CG32417-PA GA16888-PA Y53C12A.1 CBP13925 ENSAPMP00000009786 ENSANGP00000026444 

BUB1, BUB1L CG7838-PA 
GA20621-PA 
(GA12713-PA) R06C7.8 CBP08340 

ENSAPMP00000033282 
(ENSAPMP00000034562) ENSANGP00000001105 

BUB3 CG7581-PA GA20454-PA Y54G9A.6 CBP19977 ENSAPMP00000011246 ENSANGP00000016297 
BUB1B CG7838-PA GA20621-PA R06C7.8 CBP08340 ENSAPMP00000006292 ENSANGP00000008371 
MAD1L1 CG2072-PA GA15223-PA C18C4.5b CBP12424 ENSAPMP00000030932 ENSANGP00000011542 
MAD2L2 CG2948-PA GA15539-PA Y69A2AR.30b CBP03391 NULL  ENSANGP00000009771 
MAD2L1 CG17498-PA GA14530-PA Y69A2AR.30a CBP03391 ENSAPMP00000021727 ENSANGP00000017449 
SMC1B,SMC1L2 CG6057-PA GA19328-PA F28B3.7 CBP04802 ENSAPMP00000015379 ENSANGP00000011008 
SMC1A,SMC1L1 CG6057-PA GA19328-PA F28B3.7 CBP04802 ENSAPMP00000015379 ENSANGP00000011008 
ESPL1 CG10583-PA GA10414-PA Y47G6A.12 CBP18283 NULL  ENSANGP00000011624 
PTTG2 NULL  NULL  NULL  NULL  NULL  NULL  
PTTG1 NULL  NULL  NULL  NULL  NULL  NULL  
ANAPC10 CG11419-PA GA10993-PA Y48G1C.12 CBP14940 ENSAPMP00000006069 ENSANGP00000020276 
ANAPC2 CG3060-PA GA15898-PA K06H7.6 CBP05449 ENSAPMP00000035437 e-111 
ANAPC4 CG32707-PA GA17093-PA NULL  NULL  NULL  ENSANGP00000015405 

ANAPC5 CG10850-PB NULL  Y66D12A.17 NULL  
ENSAPMP00000012043 
(ENSAPMP00000032467) ENSANGP00000017876 

ANAPC7 CG14444-PA GA17918-PA B0464.2 CBP02626 ENSAPMP00000028136 ENSANGP00000017170 
ANAPC11 NULL  NULL  NULL  NULL  NULL  ENSANGP00000021962 
ANAPC1 CG9198-PA GA21606-PA W10C6.1 CBP06393 ENSAPMP00000024643 ENSANGP00000007497 
CDC23 CG2508-PA GA15381-PA F10C5.1 CBP09888 ENSAPMP00000029022 ENSANGP00000014868 
CDC16 CG6759-PA GA19841-PA F10B5.6 CBP05797 ENSAPMP00000033718 ENSANGP00000026377 
CDC27 CG8610-PA GA21205-PA Y110A7A.17a CBP02626 ENSAPMP00000030600 ENSANGP00000009284 
CDC20 CG4274-PA GA18074-PA ZK1307.6 CBP13044 ENSAPMP00000006412 ENSANGP00000015076 
FZR1 CG3000-PA GA15568-PA ZK1307.6 CBP13044 ENSAPMP00000006413 ENSANGP00000017686 
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ตาราง 10 (ตอ) 
       

ผลการวิเคราะห Phylogram จากการเปรียบเทียบโดยโปรแกรม PHYLIP Protein  symbol 
Human Protein Dm Protein Dp Protein Ce Protein Cb Protein Am Protein Ag 

CDC14C CG7134-PA GA20127-PA C17G10.4e CBP00583 ENSAPMP00000025229 ENSANGP00000019401 
CDC14B CG7134-PA GA20127-PA C17G10.4e CBP00583 ENSAPMP00000025229 ENSANGP00000019401 
CDC14A CG7134-PA GA20127-PA C17G10.4e CBP00583 ENSAPMP00000022401 ENSANGP00000019401 

TGFB1 CG16987-PA GA10734-PA T25F10.2 
CBP04529 
(CBP0218) ENSAPMP00000003400 ENSANGP00000010264 

TGFB2 CG5562-PA GA18973-PA T25F10.2 CBP04529 ENSAPMP00000014829 ENSANGP00000010264 

TGFB3 CG5562-PA GA18973-PA 
T25F10.2 
(F39G3.8) CBP04529 ENSAPMP00000014829 ENSANGP00000010264 

GADD45G CG11086-PA GA10750-PA NULL  NULL  NULL  ENSANGP00000021535 

GADD45A, DDIT1 CG11086-PA GA10750-PA NULL  NULL  ENSAPMP00000030814 
ENSANGP00000021515 
(ENSANGP00000021535) 

GADD45B NULL  NULL  NULL  NULL  NULL  ENSANGP00000021535 

   
 
   ตาราง 10 แสดงผลการวิเคราะห Phylogram การเปรียบเทียบลําดับกรดอะมิโนจากโปรตีนใน
วิถีวัฏจักรเซลลของคนกับลําดับกรดอะมิโนจากโปรตีนของสัตวไมมีกระดูกสันหลังทั้ง 6 ชนิด ดูเฉพาะ
โปรตีนที่มีคา E-value ใกลเคียงกับโปรตีนของคนมากที่สุดจํานวน 114 โปรตีน โดยโปรแกรม PHYLIP 
เพ่ือยืนยันผลการเปรียบเทียบ และโปรตีนที่ไดผลไมตรงไดแสดงโปรตีนที่ใกลเคียงในวงเล็บจากการ
เปรียบเทียบ พบวาโปรตีนสวนใหญไดผลตรงกับการเปรียบเทียบโดยโปรแกรม BLASTP คือ              
A. Gambiae จํานวน 108 โปรตีน (94.74 %) A. mellifera จํานวน 110 โปรตีน (94.49 %)                  
D. Melanogaster  จํานวน 111 โปรตีน (97.37 %) D. Pseudoobscura จํานวน 112 โปรตีน (98.25 %) 
C. Briggsae จํานวน 104 โปรตีน (91.23 %) และ C. elegans จํานวน 108 โปรตีน (94.74 %) 
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บทที่ 4  
อภิปรายผลการทดลอง 

 
 
  ผลการเปรียบเทียบลําดับกรดอะมิโนจากโปรตีนของคนในวถิีการสงสัญญาณ MAPK และ

วิถวีัฏจักรเซลลกับลําดบักรดอะมิโนจากโปรตีนของสัตวไมมีกระดูกสันหลัง 6 ชนิด โดยใชโปรแกรม 
BLASTP พบวาโปรตีนของคนแตละชนิดมีความคลายคลึงกบัโปรตีนของสัตวไมมีกระดูกสันหลัง
แตกตางกัน และมีจํานวนโปรตีนที่มีความคลายคลึงมากนอยตางกัน นอกจากนี้ยังพบวามีโปรตีน
บางตัวของคนที่ไมพบในสตัวไมมีกระดกูสันหลัง ดังแสดงในตาราง 11 สําหรับวิถีการสงสัญญาณ 
MAPK และตาราง 12 สําหรับวิถวีัฏจักรเซลล 
 
 
ตาราง 11 แสดงโปรตีนในวถิีการสงสัญญาณ MAPK ที่ไมพบในสัตวไมมีกระดูกสันหลังตั้งแต 1-6   
     ชนิด  
  

โปรตีนของคนที่ไมพบในสัตวไมมีกระดูกสันหลัง 6 ชนิด 
โปรตีนของคน สายปฏิกิริยา 

Cb Ce Am Ag Dp Dm 
CACNG5 ERK × × × × × × 
BDNF ERK × × × × × × 
NTF3 ERK × × × × × × 
NTF5 ERK × × × × × × 
TNF JNK, p38 × × × × × × 
IL1A JNK, p38 × × × × × × 
IL1B JNK, p38 × × × × × × 
FASLG JNK, p38 × × × × × × 
FAS JNK, p38 × × × × × × 
MAP3K7IP2 JNK, p38 × × × × × × 
DDIT3 JNK, p38 × × × × × × 
NGFB ERK × × × × × × 
ATF4 JNK, p38 × × × × × × 
FGF23 ERK × × × × × × 
CACNG6 ERK × ×  × × × 
CACNG1 ERK × ×  × × × 
GADD45B JNK, p38 × × ×  × × 
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ตาราง 11 (ตอ) 
 

 
      

โปรตีนของคนที่ไมพบในสัตวไมมีกระดูกสันหลัง 6 ชนิด 
โปรตีนของคน สายปฏิกิริยา 

Cb Ce Am Ag Dp Dm 
CACNG7 ERK × × ×  × × 
TNFRSF1A JNK, p38 × × × ×  × 
CD14 JNK, p38 × × × ×  × 
PLA2G2F ERK   × × × × 
PLA2G4A,PLA2G4 ERK    × × × 
TP53 JNK, p38 × × ×  ×  
FGF18 ERK    × × × 
FGF8 ERK    × × × 
CACNG2 ERK × × ×    
FOS ERK × × ×    
GADD45G JNK, p38 × × ×    
MAP2K1IP1 JNK, p38 × × ×    
DAXX JNK, p38 × ×   ×  
PLA2G5 ERK   × × ×  
CACNG4 ERK ×  ×    
NFATC2 ERK × ×     
NFATC4 ERK × ×     
GADD45A, DDIT1 JNK, p38 × ×     
PLA2G3 ERK × ×     
PLA2G12A ERK × ×     
PLA2G12B,PLA2G13 ERK × ×     
FGF17 ERK     × × 
FGF21 ERK   × ×   
FGF19 ERK   × ×   
CACNA2D4 ERK      × 
CACNG8 ERK   ×    
CACNG6 ERK   ×    
CACNG1 ERK   ×    
CACNG3 ERK   ×    
PLA2G2D ERK     ×  
PLA2G2E ERK     ×  
PLA2G1B ERK     ×  
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ตาราง 11 (ตอ) 
 

 
      

โปรตีนของคนที่ไมพบในสัตวไมมีกระดูกสันหลัง 6 ชนิด 
โปรตีนของคน สายปฏิกิริยา 

Cb Ce Am Ag Dp Dm 
PLA2G2A,PLA2B, 
PLA2L 

ERK 
    ×  

PLA2G10 ERK     ×  
FGF1 ERK    ×   
FGF2 ERK    ×   
FGF3 ERK    ×   
FGF4 ERK    ×   
FGF5 ERK    ×   
FGF6 ERK    ×   
FGF7 ERK    ×   
FGF9 ERK    ×   
FGF10 ERK    ×   
FGF11 ERK    ×   
FGF12 ERK    ×   
FGF13 ERK    ×   
FGF14 ERK    ×   
FGF20 ERK    ×   
FGF22 ERK    ×   
FGF17 ERK    ×   
FGF16 ERK    ×   

 
หมายเหตุ  × = โปรตีนของคนที่ไมพบในสัตวไมมีกระดูกสันหลังชนิดนั้นๆ 
 
 
   ตาราง 11 แสดงโปรตีนของคนในวิถีการสงสัญญาณ MAPK ที่ไมพบในสัตวไมมีกระดูกสัน
หลังตั้งแต 1-6 ชนิด ซ่ึงแบงเปนกลุมโปรตีนที่ไมพบในสัตวไมมีกระดูกสันหลังครบทั้ง  6 ชนิด กลุม
โปรตีนที่ไมพบในสัตวไมมีกระดูกสันหลัง  5 ชนิด กลุมโปรตีนที่ไมพบในสัตวไมมีกระดูกสันหลัง 4 
ชนิด กลุมโปรตีนที่ไมพบในสัตวไมมีกระดูกสันหลัง  4 ชนิด กลุมโปรตีนที่ไมพบในสัตวไมมีกระดูก
สันหลังเพียง  3 ชนิด กลุมโปรตีนที่ไมพบในสัตวไมมีกระดูกสันหลังเพียง  2 ชนิด และกลุมโปรตีนที่
ไมพบในสัตวไมมีกระดูกสันหลังเพียง 1 ชนิด  
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  กลุมโปรตีนที่ไมพบในสัตวไมมีกระดูกสันหลังครบทั้ง  6 ชนิด ไดแกโปรตีน CACNG5, 
BDNF, NTF3, NTF5, TNF, IL1A, IL1B, FASLG, FAS, MAP3K7IP2, DDIT3, NGFB, ATF4 และ 
FGF23 โปรตีนในกลุมน้ีกระตุนการสงสัญญาณในสายปฏิกิริยา ERKs, JNK และ p38 ซ่ึง
ประกอบดวยโปรตีนที่ทําหนาที่สงสัญญาณไปกระตุนเซลล ทําหนาที่เปน receptor และโปรตีนที่ทํา
หนาที่สงสัญญาณภายในเซลล 
            กลุมของโปรตีนที่ไมพบในสัตวไมมีกระดูกสันหลังทั้ง  6 ชนิด ในสวนที่ทําหนาที่สง
สัญญาณไปกระตุนเซลลไดแก BDNF, NTF3, NTF5, IL1A, IL1B, FASLG, NGFB, TNF และ 
FGF23 ซ่ึงโปรตีน BDNF, NTF3, NTF5 และ NGFB เปนโปรตีนในกลุมที่กระตุนการเจริญเติบโต มี
อิทธิพลตอการอยูรอดเซลลประสาท พบในน้ําเลือด โปรตีน IL1A และ IL1B สรางโดยเม็ดเลือดขาว
จําพวก phagocyte ตอบสนองตอการอักเสบเมื่อรางกายติดเชื้อ โปรตีน FASLG และ TNF เปนกลุม
โปรตีนที่ เกี่ยวกับการตายของกลุมเซลลมะเร็ง คือเม่ือเซลลมีการอักเสบและถูกกระตุนให
เกิดปฏิกิริยา โปรตีนกลุมน้ีจะกระตุนใหเซลลเขาสูโปรแกรมเซลลตาย และโปรตีน FGF23  เปน
โปรตีนในกลุมที่กระตุนใหมีการเจริญเติบโต ทําหนาที่สงสัญญาณเขาไปในเซลล(38) 

    กลุมของโปรตีนที่ไมพบในสัตวไมมีกระดูกสันหลังทั้ง  6 ชนิด ในสวนที่ทําหนาที่เปน 
receptor บริเวณเยื่อหุมเซลลไดแก CACNG5 และ FAS ซ่ึงโปรตีน CACNG5 ทําหนาที่เคลื่อนยาย
สารผานเขาออกเซลล และโปรตีน FAS ทําหนาที่เปน receptor ของโปรตีน FASLG และโปรตีนที่
ทําหนาที่สงสัญญาณภายในเซลลไดแก MAP3K7IP2, DDIT3 และ ATF4 ซ่ึงโปรตีน MAP3K7IP2 
ทําหนาที่กระตุนการเติมหมูฟอสเฟตใหกับโปรตีน TAK1 โปรตีน DDIT3 ทําหนาที่แปลสัญญาณเพื่อ
สงตอใหกับดีเอ็นเอ กอนที่จะสงสัญญาณตอเพ่ือใหมีการแบงเซลล การกลายชนิดของเซลล หรือเขา
สูโปรแกรมเซลลตาย และโปรตีน ATF4 ทําหนาที่แปลสัญญาณเพื่อกระตุนใหมีการแบงเซลล หรือ
การกลายชนิดของเซลล(39) 

  ผลที่ไดพบวาถาไมพบโปรตีนที่ทําหนาที่สงสัญญาณไปกระตุนเซลล ตัวอยางเชน โปรตีน 
FASLG จะไมพบโปรตีนที่ทําหนาที่เปน receptor ของโปรตีนนั้นดวยคือโปรตีน FAS แตอาจพบ
โปรตีนที่กระตุนการสงสัญญาณภายในเซลลในสายปฏิกิริยาเดียวกัน  
      กลุมของโปรตีนที่ไมพบในสัตวไมมีกระดูกสันหลัง 5 ชนิด ยกเวน ผึ้ง(Am) ไดแกโปรตีน 
CACNG1 และ CACNG6  เปน Receptor ในสายปฏิกิริยา ERKs ยกเวน ยุง(Ag) ไดแกโปรตีน 
GADD45B และ CACNG7 ซ่ึงโปรตีน GADD45B ทําหนาที่ยับยั้งการเจริญเติบโตและทําลายดีเอ็น
เอในสายปฏิกิริยา JNK และ p38 และโปรตีน CACNG7 เปน Receptor ในสายปฏิกิริยา ERKs 
ยกเวน แมลงหวี่(Dp) ไดแกโปรตีน TNFRSF1A และ CD14 เปนโปรตีน Receptor ในสายปฏิกิริยา 
JNK และ p38 ซ่ึงโปรตีน TNFRSF1A ไดรับการกระตุนจากกลุมเซลลมะเร็งที่การตายแลว และ
โปรตีน CD14 ทําหนาเปน Receptor บนเยื่อหุมเซลล    
     กลุมโปรตีนของคนที่ไมพบในสัตวไมมีกระดูกสันหลัง 4 ชนิด ยกเวนไสเดือน คือ Cb และ 
Ce ไดแกโปรตีน PLA2G2F และ PLA2G4A (PLA2G4) เปนกลุมเอนไซม Phospholipase ในสาย
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ปฏิกิริยา ERKs ยกเวน Ag และ Dm ไดแกโปรตีน TP53 เปนโปรตีนในกลุม p53 ทําหนาที่ยับยั้ง
เซลลที่ผิดปกติกอนเขาสูระยะ S โดยทําใหเซลลเขาสูโปรแกรมเซลลตาย พบในสายปฏิกิริยา JNK 
และ p38  
    กลุมโปรตีนของคนที่ไมพบในสัตวไมมีกระดูกสันหลังเพียง 3 ชนิด ยกเวน Cb, Ce และ 
Am ไดแกโปรตีน FGF18 และ FGF8 เปนกลุมโปรตีนที่กระตุนใหเกิดการสรางโปรตีนเสนใย ในสาย
ปฏิกิริยา ERKs ยกเวน Ag, Dp และ Dm ไดแกโปรตีน CACNG2, FOS, GADD45G และ 
MAP2K1IP1 โดย CACNG2 เปนโปรตีน Receptor และ FOS เปนโปรตีนที่กระตุนดีเอ็นเอใหเกิด
การแบงเซลล และการกลายชนิดของเซลล ในสายปฏิกิริยา ERKs  และโปรตีน GADD45G และ 
MAP2K1IP1 กระตุนการสงสัญญาณภายในเซลลในสายปฏิกิริยา JNK และ p38 ยกเวน Am, Ag 
และ Dm ไดแกโปรตีน DAXX เกี่ยวของกับการตายของโปรตีนในสายปฏิกิริยา JNK และ p38 
ยกเวน Cb, Ce และ Dm ไดแกโปรตีน PLA2G5 เปนกลุมเอนไซม Phospholipase ในสายปฏิกิริยา 
ERKs  
     กลุมโปรตีนของคนที่ไมพบในสัตวไมมีกระดูกสันหลังเพียง 2 ชนิด ยกเวน Ce, Ag ,Dp 
และ Dm ไดแก CACNG4 เปนโปรตีน Receptor ในสายปฏิกิริยา ERKs ยกเวน Am, Ag, Dp และ 
Dm ไดแกโปรตีน GADD45A (DDIT1), NFATC2, NFATC4, PLA2G3, PLA2G12A และ 
PLA2G12B (PLA2G13) ซ่ึงโปรตีนที่พบในสายปฏิกิริยา JNK และ p38 ไดแกโปรตีน GADD45A 
(DDIT1) ทําหนาที่สงสัญญาณภายในเซลล และโปรตีนที่พบในสายปฏิกิริยา ERKs ไดแก NFATC2, 
NFATC4, PLA2G3, PLA2G12A และ PLA2G12B (PLA2G13) โดยโปรตีน NFATC2 และ 
NFATC4 เปนสวนประกอบในนิวเคลียสกระตุน T-cell และ cytoplasm และโปรตีน PLA2G3, 
PLA2G12A และ PLA2G12B (PLA2G13) เปนกลุมเอนไซม Phospholipase ยกเวน Cb, Ce, Ag 
และ Am ไดแก FGF17 ยกเวน Cb, Ce, Dp และ Dm ไดแกโปรตีน FGF21 และ FGF19 ซ่ึงโปรตีน 
FGF17, FGF21 และ FGF19 เปนกลุมโปรตีนที่กระตุนใหเกิดการสรางโปรตีนเสนใยในสาย
ปฏิกิริยา ERKs  
  โปรตีนของคนที่ไมพบในสัตวไมมีกระดูกสันหลังเพียง 1 ชนิด แบงเปนไมพบใน Dm ไดแก
โปรตีน CACNA2D4 ไมพบใน Am ไดแกโปรตีน CACNG8, CACNG6, CACNG1 และ CACNG3 
ซ่ึงโปรตีน CACNA2D4, CACNG8, CACNG6, CACNG1 และ CACNG3 เปน Receptor ในสาย
ปฏิกิริยา ERKs ไมพบใน Dp ไดแกโปรตีน PLA2G2D, PLA2G2E, PLA2G1B, PLA2G2A 
(PLA2B,PLA2L) และ PLA2G10 เปนกลุมเอนไซม Phospholipase ในสายปฏิกิริยา ERKs ไมพบ
ใน Ag ไดแกโปรตีน FGF1, FGF2, FGF3, FGF4, FGF5, FGF6 FGF7, FGF9, FGF10, FGF11, 
FGF12, FGF13, FGF14, FGF20, FGF22, FGF17 และ FGF16 เปนกลุมโปรตีนที่กระตุนใหเกิด
การสรางโปรตีนเสนใยในสายปฏิกิริยา ERKs 
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ตาราง 12 แสดงโปรตีนในวถิีวัฏจักรเซลลที่ไมพบในสตัวไมมีกระดูกสันหลังตั้งแต 1-6 ชนิด  

 
โปรตีนของคนที่ไมพบในสัตวไมมีกระดูกสันหลัง 6 ชนิด 

โปรตีนของคน 
Cb Ce Am Ag Dp Dm 

PTTG2 × × × × × × 
PTTG1 × × × × × × 
MDM2 ×  × × × × 
TP53 × × ×  ×  
GADD45B × × ×  × × 
ANAPC11 × × ×  × × 
CDKN1A, CDKN1  × × × × × 
CDKN1B   × × × × 
CDKN1C, BWCR, 
BWS   × × × × 
ANAPC4 × × ×  ×  
ORC6L × × ×    
DBF4 × × ×    
GADD45G × × ×    
ORC3L × ×     
GADD45A, DDIT1 × ×     
ANAPC5 ×      
ORC5L   ×    
MAD2L2   ×    
ESPL1   ×    
CDC6   ×    

  
หมายเหตุ  × = โปรตีนของคนที่ไมพบในสัตวไมมีกระดูกสันหลังชนิดนั้นๆ 
 
   ตาราง 12 แสดงโปรตีนของคนในวิถีวัฏจักรเซลลที่ไมพบในสัตวไมมีกระดูกสันหลัง โดย
โปรตีนที่ไมพบในสัตวไมมีกระดูกสันหลังครบทั้ง  6 ชนิด ไดแกโปรตีน PTTG2 และ PTTG1 ซ่ึง
เปนโปรตีนกลุม securin ทําหนาที่ขนสงเอนไซม separase เขาสูนิวเคลียสและยับยั้งการกระตุน
การทํางานของเอนไซม separase ไมใหเกิดเซลลมะเร็งเม่ือถูกกระตุนมากเกินไป พบในระยะ M(40) 
โปรตีนของคนที่ไมพบในสัตวไมมีกระดูกสันหลัง 5 ชนิด ยกเวน Ce ไดแกโปรตีน MDM2 และ p53 
โดยโปรตีน MDM2 ทําหนาที่ขัดขวางเซลลเรตินา (retinoblastosma) ที่เกิดเนื้องอก และ p53 ทํา
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หนาที่ยับยั้งเซลลที่ผิดปกติกอนเขาสูระยะ S โดยทําใหเซลลเขาสูโปรแกรมเซลลตาย ยกเวน Ag 
ไดแกโปรตีน TP53, GADD45B และ ANAPC11 ซ่ึงโปรตีน TP53 และ GADD45Bพบในระยะ S 
และโปรตีน ANAPC11 พบในระยะ M ยกเวน Cb ไดแกโปรตีน CDKN1A (CDKN1) ทําหนาที่
ยับยั้ง CDK ที่เปนโปรตีนหลักในการควบคุมการแบงเซลล พบในระยะ G1 และ S โปรตีนของคน  
     โปรตีนของคนที่ไมพบในสัตวไมมีกระดูกสันหลัง 4 ชนิด ยกเวน Cb และ Ce ไดแก
โปรตีน CDKN1B, CDKN1C (BWCR,BWS) ทําหนาที่ยับยั้ง CDK พบในระยะ G1 และ S ยกเวน 
Ag และ Dm ไดแกโปรตีน ANAPC4 ซ่ึงถูกยับยั้งโดยโปรตีน BUB1B, MAD1L1 และ MAD2L2  
พบในระยะ M โปรตีนของคนที่ไมพบในสัตวไมมีกระดูกสันหลัง 3 ชนิด ยกเวน Ag, Dp และ Dm 
ไดแกโปรตีน ORC6L, DBF4 (DBF4) และ GADD45G พบในระยะ S โปรตีนของคนที่ไมพบในสัตว
ไมมีกระดูกสันหลัง  2 ชนิด  ยกเวน Am, Ag, Dp และ Dm ไดแกโปรตีน ORC3L และ GADD45A 
(DDIT1) พบในระยะ S โปรตีนของคนที่ไมพบในสัตวไมมีกระดูกสันหลังเพียง 1 ชนิด แบงเปน ไม
พบใน Cb ไดแกโปรตีน ANAPC5 พบในระยะ M ไมพบใน Am ไดแกโปรตีน ORC5L, MAD2L2, 
ESPL1 และ CDC6 พบในระยะ S และ M 

   เพ่ือทําความเขาใจการอนุรักษโปรตีนไว ในสัตวกลุมแมลง คือแมลงหวี่(Dm) แมลงหวี่
(Dp) ผึ้ง(Am) และยุง(Ag) จึงไดนําโปรตีนที่พบและไมพบในสัตวไมมีกระดูกสันหลังที่ไดจากการ
เปรียบเทียบดวยโปรแกรม BLASTP ดังกลาว ไปเขียนแผนภาพในวิถีการสงสัญญาณ MAPK และ
วิถีวัฏจักรเซลลโดยใชแผนภาพวิถีการสงสัญญาณของคนจากฐานขอมูล KEGG เปนตนแบบ แสดง
ดังภาพประกอบ 21 และภาพประกอบ 22  
    ภาพประกอบ 21 แสดงโปรตีนในวิถีการสงสัญญาณ MAPK ของคนเมื่อเทียบกับ Dm, 
Dp, Am และ Ag พบวามีโปรตีนที่ไมพบในสัตวไมมีกระดูกสันหลังทั้ง 4 ชนิดไดแกโปรตีน 
CACNG5, BDNF, NTF3, NTF5, TNF, IL1A, IL1B, FASLG, FAS, MAP3K7IP2, DDIT3, NGFB, 
ATF4, FGF23 และ PLA2G2F โดยเปนโปรตีนในกลุมเดียวกันกับโปรตีนที่ไมพบในสัตวไมมีกระดูก
สันหลัง 6 ชนิด และมีโปรตีนที่ไมพบเพ่ิมมา 1 โปรตีนคือ PLA2G2F ซ่ึงเปนโปรตีนที่พบในสาย
ปฏิกิริยา ERK ทําหนาที่เปนเอนไซม Phospholipase   
    ภาพประกอบ 22 แสดงโปรตีนในวิถีวัฏจักรเซลลของคนเมื่อเทียบกับ Dm, Dp, Am และ 
Ag พบวามีโปรตีนที่ไมพบในสัตวไมมีกระดูกสันหลังทั้ง 4 ชนิด ไดแกโปรตีน PTTG1, PTTG2, 
MDM2, CDKN1A(CDKN1), CDKN1B และ CDKN1C(BWCR, BWS) โดยโปรตีน CDKN1A 
(CDKN1), CDKN1B และ CDKN1C(BWCR, BWS) เปนโปรตีนในกลุม p21, p27 และ p57
ตามลําดับ เปนกลุมโปรตีนที่มีความสําคัญ ซึ่งควบคุมการทํางานในระยะ G1 โดยจะจับอยูกับ 
cyclins โปรตีนเหลน้ีจะทําหนาที่ยับยั้ง CDKs ยกเวน CDK1 ที่ถูกเติมหมู PO4

3- จาก pRb(41) 



      79

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
ภาพประกอบ 21 แสดงโปรตีนของคนในวิถีการสงสัญญาณ MAPK ที่พบและไมพบในสตัวไมมีกระดูกสันหลงั เมื่อเทียบกับ แมลงหวี่(Dm) แมลงหวี่(Dp) ผึ้ง
(Am) ยุง (Ag) โดยกลองสีแดงแสดงโปรตีนของคนที่ไมพบในสัตวไมมีกระดูกสันหลังทั้ง 4 ชนิด กลองสีชมพูแสดงโปรตีนของคนที่ไมพบใน Am, Agและ Dm 

กลองสีมวงแสดงโปรตีนของคนที่ไมพบใน Am และ Dp กลองสีฟาแสดงโปรตีนของคนที่ไมพบใน Am  กลองสีเหลืองไมพบใน Dp และกลองที่ 
ไมมีสีแสดงโปรตีนของคนทีพ่บในสัตวไมมีกระดูกสันหลังทั้ง 4 ชนิด 
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ภาพประกอบ 22 แสดงโปรตีนของคนในวิถวีัฏจักรเซลลที่พบและไมพบในสัตวไมมีกระดูกสันหลัง เมื่อเทียบกับ แมลงหวี่(Dm) แมลงหวี(่Dp)                  
ผึ้ง(Am) ยุง(Ag) โดยกลองสีแดงแสดงโปรตีนของคนที่ไมพบในสัตวไมมีกระดูกสันหลังทั้ง 4 ชนิด กลองสีเขียวแสดงโปรตีนของคนที่ไมพบใน Am,          

Dm และ Dpกลองสชมพูแสดงโปรตีนของคนที่ไมพบใน Am และ Dp กลองสีฟาแสดงโปรตีนของคนที่ไมพบใน Am  และกลองที่ไมมีสีแสดงโปรตีนของคนที่
พบในสัตวไมมีกระดูกสันหลังทั้ง 4 ชนิด 
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 ในการวิเคราะหโปรตีนที่มีการอนุรักษไวในกลุมไสเดือน คือ ไสเดือนตัวกลม Cb และ Ce 
ไดนําโปรตีนที่พบและไมพบในสัตวไมมีกระดูกสันหลังที่ไดจากการเปรียบเทียบดวยโปรแกรม 
BLASTP ไปเขียนเปนแผนภาพในวิถีการสงสัญญาณ MAPK และวิถีวัฏจักรเซลลโดยใชแผนภาพ
ของคนจากฐานขอมูล KEGG เปนตนแบบ แสดงดังภาพประกอบ 23 และภาพประกอบ 24 
  ภาพประกอบ 23 แสดงโปรตีนในวิถีการสงสัญญาณ MAPK ของคนเมื่อเทียบกับ Cb และ
Ce พบวามีโปรตีนที่ไมพบในสัตวไมมีกระดูกสันหลังทั้ง 2 ชนิด ไดแกโปรตีน CACNG5, BDNF, 
NTF3, NTF5, TNF, IL1A, IL1B, FASLG, FAS, MAP3K7IP2, DDIT3, NGFB, ATF4, FGF23, 
CACNG6, CACNG1, GADD45B, CACNG7, TNFRSF1A, CD14, TP53, CACNG2, FOS, 
GADD45G, MAP2K1IP1, DAXX, NFATC2, NFATC4, GADD45A (DDIT1), PLA2G3, 
PLA2G12A และ PLA2G12B (PLA2G13) ซ่ึงเปนโปรตีนที่ไมพบทั้งหมดในสัตวไมมีกระดูกสันหลัง
ทั้ง 2 ชนิด โดยสวนใหญเปนกลุมโปรตีนที่ทําหนาที่มากระตุนเซลล กลุมที่ทําหนาที่เปน Receptor 
และกลุมที่ทําหนาแปลสัญญาณไปกระตุนวัฏจักรเซลล  
   ภาพประกอบ 24 แสดงโปรตีนในวิถีวัฏจักรเซลลของคนเมื่อเทียบ Cb และ Ce พบวามี
โปรตีนที่ไมพบในสัตวไมมีกระดูกสันหลังทั้ง 2 ชนิด ไดแกโปรตีน PTTG1, PTTG2, TP53, 
GADD45B, ANAPC11, ANAPC4, ORC6L, DBF4, GADD45G, ORC3L และ GADD45A 
(DDIT1) ซ่ึงสวนใหญจะเปนโปรตีนชนิดเดียวกันที่ไมพบในสัตวไมมีกระดูกสันหลังทั้ง 2 ชนิด  

 จากการนําโปรตีนของคนที่พบและไมพบในสัตวไมมีกระดูกสันหลังจากการเปรียบเทียบ
ดวยโปรแกรม BLASTP ไปเขียนเปนแผนภาพในทั้ง 2 วิถี โดยแยกเปนสองกลุมคือกลุมของ Am, 
Ag, Dm และ Dp และกลุมของ Ce กับ Cb พบวาบรรดาโปรตีนในสัตวชนิดที่มีวิวัฒนาการใกลเคียง
กันและอยูในสภาพแวดลอมที่เหมือนๆ กัน จะมีการอนุรักษชุดของโปรตีนคลายคลึงกัน ซ่ึงโปรตีน
ของคนที่ไมพบในแตละกลุมสวนใหญจะเปนโปรตีนในกลุมเดียวกัน โดยเฉพาะใน Ce กับ Cb 
โปรตีนที่ไมพบเปนชนิดเดียวกันทุกตัวสําหรับวิถีการสงสัญญาณ MAPK และในวิถีวัฏจักรเซลลมี
โปรตีน MDM2 ไมพบใน Cb และโปรตีน CDKN1A(CDKN1) ไมพบใน Ce นอกนั้นจะเปนโปรตีน
ชนิดเดียวกันที่ไมพบใน Cb และ Ce 
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ภาพประกอบ 23 แสดงโปรตีนของคนในวิถีการสงสัญญาณ MAPK ที่พบและไมพบในสตัวไมมีกระดูกสันหลงั                                     
เมื่อเทียบกับไสเดือน(Cb) และหนอนตัวกลม(Ce) โดยกลองสีแดงแสดงโปรตีนของคนที่ไมพบในสัตวไมมีกระดูกสันหลังทัง้ 2 ชนิด  

และกลองที่ไมมีสีแสดงโปรตีน ของคนทีพ่บในสัตวไมมีกระดูกสันหลังทั้ง 2 ชนิด 



      72 

.. 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
ภาพประกอบ 24 แสดงโปรตีนของคนในวิถวีัฏจักรเซลลที่พบและไมพบในสัตวไมมีกระดูกสันหลัง เมื่อเทียบกับ ไสเดือน(Cb) และหนอนตัวกลม(Ce) โดย 
กลองสีแดงแสดงโปรตีนของคนที่ไมพบในสัตวไมมีกระดูกสันหลังทัง้ 2 ชนิด กลองสีฟาแสดงโปรตีนของคนที่ไมพบใน Ce กลองสีชมพูแสดงโปรตีนของ 

คนที่ไมพบใน Cb และกลองที่ไมมีสีแสดงโปรตีนของคนที่พบในสตัวไมมีกระดูกสนัหลังทั้ง 2 ชนิด 
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  ในการวิเคราะหผลดังที่กลาวมาขางตน เปนผลจากการใชโปรแกรม BLASTP อยางเดียว 
เพ่ือยืนยันผลที่ไดจึงทําการวิเคราะหผลดวยโปรแกรมอื่นดวย โดยนําลําดับกรดอะมิโนของโปรตีนใน
สัตวไมมีกระดูกสันหลัง 6 ชนิด ที่มีความคลายคลึงกับโปรตีนของคนโดยดูจากคา E-value ที่ดีที่สุด 
3 ลําดับแรก จากผลของโปรแกรม BLASTP ไปเปรียบเทียบโดยวิธี MSA (multiple sequence 
alignment) ดวยโปรแกรม PROBCONS อีกครั้ง พบวาผลที่ไดจากการเปรียบเทียบไมสามารถบอก
ไดชัดเจนดวยตา วาโปรตีนของสัตวไมมีกระดูกสันหลังชนิดใดมีความคลายคลึงกับโปรตีนของคน
มากที่สุด จากนั้นจึงใชโปรแกรม CLUSTALQT และโปรแกรม PHYLIP เพ่ือดูความสัมพันธเชิง
วิวัฒนาการ (phylogenetic) โดยวิเคราะหผลที่ไดในรูปของ Phylogram ซ่ึงผลที่ไดจากโปรแกรมนี้
อาจจะสามารถบอกไดชัดเจนขึ้น และพบวาไดผลสอดคลองกับการเปรียบเทียบดวยโปรแกรม 
BLASTP มากกวารอยละ 90 ดังตาราง 9 และ 10 

  ผลที่ไดจากการเปรียบเทียบโดยใชโปรแกรม BLASTP พบวาโปรตีนของสัตวไมมีกระดูก
สันหลังสวนใหญมีรหัสปฐมภูมิคลายกับโปรตีนของคน แสดงวาในสัตวไมมีกระดูกสันหลังมีการ
อนุรักษวิถีทั้งสองไว และไดรับการถายทอดมาจากบรรพบุรุษรวมกัน แตมีวิวัฒนาการในวิถีทางที่
ตางกัน โปรตีนของคนที่ไมพบในสัตวไมมีกระดูกสันหลังทั้ง 6 ชนิด หรือไมพบในสัตวไมมีกระดูกสัน
หลังบางชนิดหลายตัวเปนโปรตีนที่เกี่ยวของกับการเกิดเซลลมะเร็ง และการฆาตัวตายของเซลล 
แสดงใหเห็นวาสัตวเลี้ยงลูกดวยนมมีวิวัฒนาการของกลไกในระบบภูมิคุมกันสูงกวาสัตวไมมีกระดูก
สันหลังที่มีวงจรชีวิตสั้นกวา เน่ืองจากเซลลของสัตวเลี้ยงลูกดวยนมมีการแยกเปนชนิดยอยๆ 
จํานวนมากที่ทํางานแตกตางกัน และถูกกดดันในสภาพแวดลอมที่ตางกัน จึงทําใหมีวิวัฒนาการของ
เซลลตางกัน โปรตีนที่ไมพบเหลานั้นจึงอาจไมมีความจําเปนตอการดํารงชีวิตของสัตวไมมีกระดูก
สันหลัง หรืออาจมีการสรางโปรตีนชนิดอ่ืนที่มีลําดับกรดอะมิโนไมตรงกับลําดับกรดอะมิโนในโปรตีน
ของคนขึ้นมาแทน ซ่ึงจะเห็นไดจากการนําโปรตีนที่พบและไมพบในสัตวไมมีกระดูกสันหลังไปเขียน
เปนแผนภาพกับสัตวที่มีวิวัฒนาการที่ใกลเคียงกัน พบวาโปรตีนที่พบและไมพบสวนใหญจะเปน
โปรตีนชนิดเดียวกัน 

  โปรตีนในวิถีการสงสัญญาณ MAPK ที่ไมพบในสัตวไมมีกระดูกสันหลังแบงเปน ไมพบใน
สายปฏิกิริยา ERKs ซ่ึงการศึกษาที่ผานมาพบวาสายปฏิกิริยา ERK1 และ ERK2 เปนสวนประกอบ
หลักที่พบในการควบคุมกลไกพื้นฐานและการแบงเซลลของเซลลมะเร็ง ควบคุมการกระตุนการเติม
หมูฟอสเฟตภายในเซลล(13) นอกจากนี้ ERK ยังกระตุนการทํางานของเซลลจากระยะ G1 ไประยะ 
S และทํางานรวมกับเอนไซม PI3 กระตุนการทํางานของเซลลจากระยะ G2 ไประยะ M

(14) และจาก
การศึกษาที่ผานมาพบวาเอนไซม MAPK ERK มีสวนเกี่ยวของกับการกระตุนการงอกใหมของ
เสนประสาทหลังการบาดเจ็บของ growth factor หลายตัว รวมทั้งพบวามีการกระตุน ERK ในเซลล
ประสาทรับความรูสึกในปมประสาทไขสันหลังหลังมีการตัดเสนประสาท และพบวามีการเพิ่มระดับ
การทํางานของ ERK ในเสนประสาททั้งสวนที่อยูเหนือและใตตําแหนงบาดเจ็บเม่ือเทียบกับขางที่
ปกติในหนู(42) โปรตีนที่ไมพบในสายปฏิกิริยา JNKs และ p38 มีการศึกษาสายปฏิกิริยา p38 พบวา
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เกี่ยวของกับการติดเชื้อ การแบงเซลล การกลายชนิดของเซลล และการตายของเซลล(15) นอกจากนี้
ยังมีการศึกษา p38 และ ERK ที่เปนสื่อในการระคายเคืองและการตายของเซลลในรังไขของหนู 
พบวา p38 และ ERK จะไปยับยั้งการรวมตัวของโครมาติน ทําใหเกิดการฆาตัวตายของเซลล(43) 
สําหรับโปรตีนที่ไมพบวิถีวัฏจักรเซลลสวนใหญอยูในระยะ S ซ่ึงเปนระยะที่มีการสังเคราะหดีเอ็นเอ 

  จากผลที่อภิปรายมาทั้งหมด แสดงใหเห็นวาในวิถีการสงสัญญาณภายในเซลลทั้งสอง มี
การอนุรักษโปรตีนไวเปนสวนใหญ และสิ่งมีชีวิตที่มีความใกลชิดกันในทางวิวัฒนาการ เชนบรรดา
แมลงทั้ง 4 ชนิดจัดเปนกลุมหน่ึง และในไสเดือนตัวกลมอีก 2 ชนิดจัดเปนอีกกลุมหน่ึงนั้น มีความ
คลายคลึงกันสูง ผลจากการวิเคราะหน้ีทําใหคาดการณแนวโนมวิถีการสงสัญญาณในแมลงชนิดอ่ืนๆ 
นอกเหนือไปจากที่ใชในการศึกษานี้แลว ไดวานาจะมีการอนุรักษโปรตีนในวิถีทั้งสองไวคลายคลึง
กับโปรตีนที่อนุรักษไวในแมลงทั้ง 4 ชนิดที่ศึกษา หรือวิถีในไสเดือนตัวกลมชนิดอ่ืนๆ ก็นาจะคลาย
กับวิถีในไสเดือนทั้ง 2 ชนิดนี้  

  หากจะศึกษาวิถีการสงสัญญาณในสิ่งมีชีวิตชนิดอ่ืนๆ ที่ยังไมมีรหัสจีโนมโดยสมบูรณ 
คาดการณไดวานาจะมีความคลายคลึงกันกับวิถีที่มีการอนุรักษไวในสัตวไมมีกระดูกสันหลัง 6 ชนิด
ดังที่ไดศึกษาไวในวิทยานิพนธฉบับน้ี ซ่ึงไดจําลองแผนภาพวิถีทั้งสองของคนกับสัตวไมมีกระดูกสัน
หลังทั้ง 6 ชนิดโดยใชแผนภาพของคนจากฐานขอมูล KEGG เปนตนแบบ แสดงดังภาพประกอบ 25 
และภาพประกอบ 26  
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ภาพประกอบ 25 แสดงโปรตีนของคนในวิถีการสงสัญญาณ MAPK ที่พบและไมพบในสตัวไมมีกระดูกสันหลงั โดยกลองสีแดงแสดงโปรตีนของคนที่ไมพบใน
สัตวไมมีกระดูกสันหลังทั้ง 6 ชนิด กลองสีเหลืองแสดงโปรตีนของคนที่ไมพบในสตัวไมมีกระดกูสันหลังบางชนิด และกลองที่ไมมีสีแสดงโปรตีนของคนที่พบ

ในสัตวไมมีกระดูกสันหลังทัง้ 6 ชนิด
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ภาพประกอบ 26 แสดงโปรตีนของคนในวิถวีัฏจักรเซลลที่พบและไมพบในสัตวไมมีกระดูกสันหลัง โดยกลองสีแดงแสดงโปรตีนของคนทีไ่มพบในสัตวไมมี 
กระดูกสันหลงัทั้ง 6 ชนิด กลองสีเหลืองแสดงโปรตีนของคนที่ไมพบในสตัวไมมีกระดูกสันหลงับางชนิด และกลองที่ไมมีสีแสดงโปรตีนของคนที่พบใน 

สัตวไมมีกระดูกสันหลังทั้ง 6 ชนิด 
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ภาคผนวก ก 
แสดงโปรตนีของคนในวิถีการสงสัญญาณ MAPK ที่ไมพบในสัตวไมมีกระดูกสันหลัง  

โดยกลองสเีหลืองแสดงโปรตีนที่ไมพบในสัตวไมกระดูกสันหลัง 

Human vs Ag 
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Human vs Am 
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Human vs Cb 
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Human vs Ce 



 98

 

Human vs Dm 



 99

 

Human vs Dp 



 100

ภาคผนวก ข 
แสดงโปรตนีของคนในวิถีวัฏจักรเซลลที่ไมพบในสัตวไมมีกระดูกสันหลัง 

โดยกลองสเีหลืองแสดงโปรตีนที่ไมพบในสัตวไมกระดูกสันหลัง 
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ภาคผนวก ค 
การใชโปรแกรม BLASTP เวอรชัน 2.2.13 เปรียบเทียบลาํดับกรดอะมิโนของคนกับ

ฐานขอมูลโปรตีนของสัตวไมมีกระดูกสันหลัง 6 ชนิด 
 
 

1. เน่ืองจากจะทําการติดตั้งเครื่องมือในลักษณะของ standalone ดังน้ัน ตองทําการดาวน 
โหลดโปรแกรมBLASTจากNCBIที่เวบ็ftp://ftp.ncbi.nih.gov/blast/executables/release/2.2.17/  
ดังภาพประกอบ  
 
 
  
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
ภาพประกอบ  แสดงหนาเว็บไซตดาวนโหลดโปรแกรมBLASTจากNCBIที่เวบ็ 
     tp://ftp.ncbi.nih.gov/blast/executables/release/2.2.17/ 
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และ สามารถดูรายละเอียดขอมูลไดที่
http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Education/BLASTinfo/information3.html ดังภาพประกอบ เพ่ือทํา
ความเขาใจในการใชโปรแกรม BLAST มากขึ้น 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
ภาพประกอบ  แสดงหนาเว็บไซตในการศกึษาขอมูลของการใชโปรแกรม BLASTP  
 
   2.2.13 จาก http://www.ncbi.nlm.nih.gov/Education/BLASTinfo/information3.html 
 

2. เลือกเวอรชันที่สามารถติดตั้งไดกับระบบบนเครื่องคอมพิวเตอรน้ันๆ 
3. ทําการแตกไฟล ซ่ึงทําใหไดโฟลเดอรตางๆ เชน bin, data, doc folder เปนตน 
4. ทําการสรางโฟลเดอรใหมภายในโฟลเดอร bin และ input file ทั้งหมดที่ใชรันใหไป 

วางอยูในที่เดียวกันนี ้
5. ทําการรันโปรแกรม ซ่ึงในที่น่ีใช command line เชน กรณีมีขอมูล file ของ  

genome a และ file unknown sequence ซ่ึงขอมูล sequence เหลานี้เปนรูปแบบของโปรตนี และมี
ลักษณะเปน FastA format 
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ตัวอยางวิธีการในข้ันตอน 5 
5.1 ทําการ format ตัวที่เปนฐานขอมูล <database genome> คือ genome A กอน โดย

ใช คําสั่ง 
i. formatdb –i  genome A 

5.2 จากนั้นทําการ BLAST โดยใชคําสั่ง 
5.2.1 blastall –p blastp –i <query genome> -d <database genome> -e 

<cutoff> -o output file name 
เชน  blastall –p blastp –i unknown sequence file -d genomeA -e  0.0001 -o 

unknownVSgenomeA 
  

หมายเหตุ Command line ที่ใชสําหรับการรัน BLAST น้ันมีหลาย command ใหเลือก เชน ถา 
sequence เปนลักษณะ nucleotide sequence, command line อาจจะเปน –p blastx เปนตน 

6. ทําการ Extract ขอมูลที่ไดจากการรัน BLAST โดยอาจจะใช bioperl มาทําการ extract  
ขอมูลในสวนที่เราตองการแสดงผลได ตามขอที่ 4  
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ภาคผนวก ง 
การใชโปรแกรม PROBCONS เวอรชัน 1.1 เปรียบเทียบลําดับกรดอะมิโนของคนกับ

สัตวไมมีกระดูกสันหลัง 6 ชนิด ที่มีคา E-score ดีที่สุด 3 ลําดับแรก 
 
 1.การวิจัยครัง้น้ีใชโปรแกรม PROBCONS เวอรชัน 1.1 บนเครื่องคอมพิวเตอร Macbook 
โดยสามารถดาวนโหลด และติดตั้งโปรแกรมลงบนเครือ่งคอมพิวเตอรไดโดยไมเสียคาใชจาย สามารถ
ดาวนโหลดไดที่ http://probcons.stanford.edu/download.html ซ่ึงมีสวนของบริเวณใหดาวนโหลด ดัง
ภาพประกอบ  

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

 

ภาพประกอบ แสดงหนาเว็บไซตทีส่ามารถดาวนโหลดโปรแกรมมาติดตั้งบนเครือ่งคอมพิวเตอร 

 
 2. เม่ือคลิ๊กที ่Download it here จะปรากฎหนาตางที่แสดงรายชื่อ (probcons_V1_12.tar.gz) 
และขนาดของไฟล สําหรับบันทึกไฟลดังกลาวลงเครื่องคอมพิวเตอร ซ่ึงระบบปฏบิัติการทีส่ามารถใช
โปรแกรมดังกลาวได จําเปนตองใชเครื่องคอมพิวเตอร Macbook 
 3. เม่ือทําการจัดเก็บไฟลดังกลาวลงเครื่องคอมพิวเตอรเรียบรอยแลว ใหทําการติดตั้งไฟล
ดังกลาวในเครื่องคอมพิวเตอร เพ่ือใหสะดวกตอการเรียกใชงานจะจัดเก็บไฟลดังกลาวในโฟลเดอร 
Documents ดังภาพประกอบ 
 



 110

 
 
ภาพประกอบ แสดงโฟลเดอร Documents ที่ใชเก็บไฟลขอมูล 
 

4. การใชโปรแกรม PROBCONS เวอรชัน 1.1 ตองใช Command-line interface ในการ
สั่งงานโปรแกรม ซ่ึงเริ่มตนดวยการยายไฟลที่ตองการเปรียบเทยีบ (รูปแบบไฟลอยูในรูป FastA ที่มี
ลําดับขอมูลลาํดับกรดอะมิโนในโปรตีนของคน และขอมูลลําดับกรดอะมิโนในโปรตีนของสัตวไมมี
กระดูกสันหลงั) ไปอยูในโฟลเดอรของโปรแกรม PROBCONS (ชื่อ Probcons) จากนั้นเปด Termial 
เพ่ือใชงานโปรแกรม PROBCONS โดยพิมมคาํสั่งเพ่ือใหเขาไปที่ โฟลเดอร Documents จากนั้นเขา
ไปที่โฟลเดอร Probcons ดังภาพประกอบ 

 
 
 

  
 
 
 
 
 
ภาพประกอบ แสดงหนาจอ Terminal เพ่ือใชในการเปรียบเทียบลําดับกรดอะมิโน 

สําหรับจัดเก็บไฟลของโปรแกรม PROBCONS เวอรชัน 1.1 
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 5. จากนั้นพิมมคําสั่ง  
“./probcons_clustalw resultMAP3K14.txt >> MAP3K14_ApopCe_outputx3.aln” 

โดยที่ resultMAP3K14.txt เปนไฟลทีต่องการเปรียบเทียบดวยโปรแกรม PROBCONS และ ไฟล 
MAP3K14_ApopCe_outputx3.aln เปนไฟลที่ไดจากการเปรียบเทียบจากโปรแกรม PROBCONS 
เม่ือเปรียบเทยีบเสร็จไฟลดังกลาวจะอยูในโฟลเดอร Probcons 
 6. จัดเก็บไฟลที่ไดจากการเปรียบเทียบจากโปรแกรม PROBCONS เวอรชนั 1.1 จาก
โฟลเดอร Probcons ไปจัดเก็บไวโฟลเดอรอ่ืน เพ่ืองายตอการคนหา  

7. สําหรับไฟลที่ตองการเปรียบเทียบอ่ืนๆ ทําลักษณะเชนเดียวกันกับการใชโปรแกรมในการ
เปรียบเทียบ  resultMAP3K14.txt  
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ภาคผนวก จ 
การใชโปรแกรม PHYLIP เวอรชัน 3.67 เปรียบเทียบลําดับกรดอะมิโนของคนกับ

สัตวไมมีกระดูกสันหลัง 6 ชนิด เพื่อยืนยนัผลที่ไดจากโปรแกรม BLASTP  
 
เร่ิมตนการใชงาน 
 การติดตั้งโปรแกรม PHYLIP  

1. เชื่อมตออินเตอรเน็ตไปยังเว็บไซต 
http://evolution.genetics.washington.edu/phylip.html ดังภาพประกอบ แสดงเว็บไซต 

ของ PHYLIP 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

2. ผูใชสามารถดาวนโหลดโปรแกรมไดโดยไปที่หัวขอ Get me PHYLIP เลือกที่หัวขอยอย  
Latest “alpha release” of PHYLIP 3.67 ดังภาพประกอบ แสดงการดาวนโหลดโปรแกรม PHYLIP 
3.67  

3. เน่ืองจากโปรแกรม PHYLIP เวอรชัน 3.67 สามารถแบงยอยไดตามระบบปฏิบัติการ ผูใช
สามารถเลือกดาวนโหลดโปรแกรม PHYLIP เวอรชัน 3.67 ไดตามความเหมาะสมกับเครื่อง
คอมพิวเตอรที่ใช การเลือกระบบปฏิบตักิารใหเหมาะสม 

4.เม่ือทําการดาวนโหลด จนครบจะไดลกัษณะของไฟล exe โดยไฟลที่ชื่อ phylipw ประกอบ
ไปดวยไฟลเอกสารชวยเหลอื และ source code สวนโปรแกรมหลักอยูในไฟลที่ชื่อ phylipwx และ 
phylipwy 

5. เม่ือทําการดับเบิ้ลคลิ๊กในแตละไฟลจะแสดงหนาตาง self-extraction ใหเลือกที่คําสั่ง unzip 
โดยไมตองปรับคาใดๆ 
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6. เม่ือ Extract ครบทั้ง 3 ไฟล จะเกิดโฟลเดอรใหมที่ชื่อ PHYLIP โดยเมื่อคลิ๊กดูภายในจะ
ประกอบดวย โฟลเดอรยอยๆ โดยที่ 
  - doc: ประกอบไปดวยไฟลชวยเหลือ 
  - exe: รวมสวนของโปรแกรมทั้งหมดของ PHYLIP 
  - src: รวม source code ของโปรแกรม 

7. เม่ือคลิ๊กเขาไปในโฟลเดอร “exe” จะพบรายชื่อของโปรแกรมทั้งหมดของ PHYLIP ดัง
ภาพประกอบ 

 

 
 
ภาพประกอบ แสดงขอมูลในไฟล exe 
 

8. เสร็จสิ้นขั้นตอนการติดตั้งโปรแกรม PHYLIP วิธีเรยีกใชแตละโปรแกรมใชวิธีการดบัเบิล้
คลิ๊กที่ไอคอนที่ตอง 
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 การใชโปรแกรม PHYLIP 
 1. เริ่มตนดวยขั้นตอนการจัดเรียงลําดับกรดอะมิโน โดยใชโปรแกรม CLUSTALX เวอรชัน 
1.64b โดยการดับเบิ้ลคลิ๊กที่ไอคอน   (ClustalX.exe) จากนั้นเลือกคําสั่ง File > Load Sequences 
เปดไฟลที่ชื่อ resultTLR1_Toll_Dp จะไดดังภาพประกอบ 
 

 
 
ภาพประกอบ แสดงการจัดเรียงลําดับกรดอะมิโน โดยใชโปรแกรม CLUSTALX 
 
 2. ใชคําสั่งผานเมนู Edit > Select All Sequences เพ่ือเลือกลําดับเบสทั้งหมดที่ตองการ
ทํางานดวยแถบสีดํา จากนั้นเขาไปคลิก๊ในสวนเมนคูําสั่ง Alignment > Output Format Option จะ
ปรากฏหนาตางใหกําหนดคาตางๆ เน่ืองจากโปรแกรม PHYLIP ตองอาศัยขอมูลเริ่มตนที่ผานการจัด
เรียงลําดับกรดอะมิโนแลว และตองอยูในรูปของ PHYLIP format จึงตองตั้งคา output เปน PHYLIP 
format ดังภาพประกอบ จากนั้นกด CLOSE 
 3. ใชคําสั่งผานเมนู Alignment > Do Complete Alignment  
 4. เม่ือเลือกจะปรากฏหนาตางขึ้นมาใหมบอกตําแหนง และชื่อไฟล ของผลที่จะไดจากการจัด
เรียงลําดับกรดอะมิโนดวยโปรแกรม CLUSTALX โดยอัตโนมัติโปรแกรมจะทํานาย Phylogenetic 
guide tree ใหดวยซึ่งจะบนัทึกอยูในไฟล ที่มีนามสกุล dnd และไฟล Alignment ซ่ึงจะมีนามสกุลเปน 
phy  
 5. เม่ือเลือกที่คําสั่ง ALIGN โปรแกรมจะเริ่มทํางาน เม่ือเสร็จสมบูรณ 
 



 115

Seqboot.exe

6. Save file เปน Phylip แลว copy file มาวางใน Phylip Program ใน floder exe ดัง
ภาพประกอบ 

 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 

ภาพประกอบ แสดงไฟลตางๆ ใน floder exe ของ Program Phylip  

  
7. เปลี่นเชื่อ file เปน infile.phy โดยใชคําสั่ง rename 
8. จากขั้นตอนที่ 7 จะเร่ิมทํางานจากโปรแกรม seqboot.exe เปนการทํา bootstrapping ทําให

เกิดชุดขอมูลจํานวนมาก เปนประโยชนนําไปใชในการคํานวณเพื่อการสรางความสัมพันธทาง
พันธุกรรม (Phylogenetic tree) วิธีการคอื ดับเบิ้ลคลิ๊กที่ไอคอน  จะปรากฎหนาตางดัง
ภาพประกอบ  
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ภาพประกอบ  แสดงหนาจอกอนการเปลี่ยนแปลงคาเพื่อการวิเคราะห Seqboot  

 
 วิธีในการเปลีย่นแปลงคาตางๆ สามารถทําไดโดยการพิมมตัวอักษรนําหนาในแตละแถวที่
ตองการเปลี่ยน ตัวอยางเชน ตองการเปลี่ยนจํานวนชดุขอมูล replication ในแถว R จาก 100 เปน 
1000 ชุด ใหพิมมอักษรนําหนาแถวคือ R แลวกด enter โปรแกรมจะขึ้นคําถามใหใสจํานวน 1000 แลว
กด enter จะสังเกตตวัเลขเปลี่ยนเปน 1000  
 จากนั้นตอบตกลงคาที่ตั้งไวโดยการกด y แลว enter โปรแกรมจะถามคา random number 
seed ใหใส 777 แลว enter เริ่มการทํางานโดยอัตโนมัติ เม่ือเสร็จหนาตางสีฟาจะหายไป กอนจะ
ปรากฎผลที่ไดเปนไฟลที่ชือ่ outfile ออกมา 
 9. จากขั้นตอนที่ 8 ถาตองการบันทึก input เดิมเก็บไวใหใชคําสั่ง cut/paste ไปไวในโฟลเดอร
อ่ืนที่ตองการ จากนั้นอาจใชคําสั่ง rename เปลี่ยนไฟลเปนชื่ออ่ืนๆ ได สวน outfile ที่ไดมาใหมน้ัน 
จะตองเปลี่ยนชื่อเปน infile เพ่ือการวิเคราะหในขั้นตอนตอไป จากนั้นเรียกใชโปรแกรมตอไปคอื 
protdist.exe ใหทําการเปลีย่นแปลงคาตางๆ ดังตอไปน้ี เปลี่ยน Distance จาก F84 เปน Kimura 2-
parameter โดยกด D แลว enter 

10. เปลี่ยน outfile เปน infile ดังวิธีในขอ 9 แลวคลกิ Neighbor เพ่ือเขาสูการวิเคราะหการ
เชื่อมโยงความคลายความตางของลําดับกรดอะมิโน ที่ไดจากการวิเคราะห genetic distance จากขอ 9 
เม่ือวิเคราะหเสร็จแลวจะได file 2 file คือ outfile และ outtree  
 ซ่ึงในกรณีของ outfile เม่ือเปดดวย text editor เชน notepad จะเปนขอมูลในลักษณะ
รายละเอียดขอมูลความสัมพันธของโปรตีน สวน outtree สามารถเปดไดโดยใชโปรแกรมประเภท tree 
editor/viewer เชน TreeView32 จะไดลักษณะของ tree ดังภาพประกอบ   
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ภาพประกอบ แสดง Phylogram ที่ไดจากการวิเคราะห 
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