
สัปดาห์ทีแ่ล้ว เราได้รู้จักฐานขอ้มูลโครงสร้างสามมิติของโปรตีน ซึ่งได้จากการวิเคราะห์

โครงผลกึของโปรตีน โดยใช้รังสเีอ็กซ์เปน็หลักโครงผลกของโปรตน โดยใชรงสเอกซเปนหลก

การศึกษาโครงสร้างด้วยวิธีนี้ ใช้เวลา แรงงาน และทกัษะขั้นสงู บางครั้งโปรตีนก็ไม่มี

ปริมาณมากพอ หรือทําให้เป็นผลกึได้ยากปรมาณมากพอ หรอทาใหเปนผลกไดยาก 

จึงมีความพยายามใช้คอมพิวเตอร์เพื่อจําลองโครงสร้างสามมิติของโปรตีน โดยไม่

จําเปน็ต้องใช้โปรตีนจริง ๆ เพียงแต่ร้ลําดับของกรดอะมิโน แล้วใช้ปัญญาประดิษฐ์ (AIจาเปนตองใชโปรตนจรง ๆ เพยงแตรูลาดบของกรดอะมโน แลวใชปญญาประดษฐ (AI = 

Artificial Intelligence) เพื่อเรียนรู้หลักการจากโครงสร้างของโปรตีนทีรู่้อยู่แล้ว นําไป

ทํานายความเปน็ไปได้ว่าโครงสร้างโปรตีนจะเปน็อย่างไร ถ้ามีการเรียงตัวของกรดอะมิโนทานายความเปนไปไดวาโครงสรางโปรตนจะเปนอยางไร ถามการเรยงตวของกรดอะมโน

แบบนั้นแบบนี้ ซึ่งถ้าทําได้จริง ก็จะประหยัดเวลา แรงงาน ในการศึกษาโครงผลกึโปรตีน

ไปได้ สามารถนําไปออกแบบยา วัคซีน ฯลฯ ต่อไปได้ไปได สามารถนาไปออกแบบยา วคซน ฯลฯ ตอไปได

สําหรับวิชานี้ ขอปิดท้ายเรื่อง Bioinformatics ด้วยฐานข้อมลโครงสร้างสามมิติของสาหรบวชาน ขอปดทายเรอง Bioinformatics ดวยฐานขอมูลโครงสรางสามมตของ

โปรตีน ที่ได้จากการจําลองด้วย AI คือ ฐานข้อมูล AlphaFold ของ EMBL-EBI ร่วมมือ

กับบริษทั DeepMindกบบรษท DeepMind
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AlphaFold เขา้ใช้งานได้ที ่https://alphafold.ebi.ac.uk/

EMBL EBI ย่อมาจาก European Molecular Biology Laboratory EuropeanEMBL-EBI ยอมาจาก European Molecular Biology Laboratory - European 

Bioinformatics Institute (ห้องปฏิบัติการชีววิทยาโมเลกลุยุโรป – สถาบันชีวสารสน

เทศยโรป ตั้งอย่ที่ประเทศอังกฤษเทศยุโรป ตงอยูทประเทศองกฤษ
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ใสค่ําที่ตอ้งการคน้หาลงในช่อง Search พยายามใสเ่ฉพาะชื่อโปรตีน โปรแกรมจะค้นหา

คําทีส่อดคล้องและมีอย่ในฐานข้อมลให้โดยอัตโนมัติ (auto complete) เช่น จะดคาทสอดคลองและมอยูในฐานขอมูลใหโดยอตโนมต (auto complete) เชน จะดู

โครงสร้างของอะไมเลสของคน ก็พิมพแ์ค ่amylase ก็พอ ไม่ต้องขึ้นต้นด้วย Human
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เลือกคําที่ขึ้นมาให้ คือ Alpha-amylase ก็พบมากถึง 170 results

ก็ดซ้ายมือจะมีตัวกรองตามชนิดสิ่งมีชีวิตให้ ถ้าจะเลือกโปรตีนจากข้าว ก็ ติ๊กตรง Oryzaกดูซายมอจะมตวกรองตามชนดสงมชวตให ถาจะเลอกโปรตนจากขาว ก ตกตรง Oryza

sativa ซึ่งเป็นชื่อวิทยาศาสตร์ของข้าว แต่ถ้าเลอืกคน ก็ติ๊กตรง Homo sapiens
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เลือก Homo sapiens ก็ขึ้นมา 5 results ก็เลือกตัวแรกก็ได้ เพือ่ดูเป็นตัวอย่าง

61



ก็จะได้ภาพโครงสร้างสามมิติออกมาแบบเดียวกับสัปดาห์ที่แล้ว (RCSB PDB)

เราสามารถดาวน์โหลดโครงสร้างเก็บไว้ได้เป็นไฟล์นามสกล PDB (มาจาก Protein Dataเราสามารถดาวนโหลดโครงสรางเกบไวไดเปนไฟลนามสกุล PDB (มาจาก Protein Data 

Bank ไม่ใช่ PDF นะครับ ระวังสับสน)
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ไฟล ์PDB ที่ดาวน์โหลดเก็บไว้ มีประโยชน์คือ สามารถนําไปเปิดด้วย PDB Viewer ที่

เว็บ RCSB PDB ได้ โดยเข้าที่ https://www rcsb org/3d viewเวบ RCSB PDB ได โดยเขาท https://www.rcsb.org/3d-view 

เข้ามาได้แล้ว ก็เลือก Open Files แล้ว Select files นามสกุล PDB ทีเ่ราเซฟไว้แล้ว

แล้วกด Applyแลวกด Apply
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ก็จะได้โครงสร้างสามมิติที่ดาวน์โหลดมาจาก AlphaFold มาอยู่ใน 3D Viewer ของ 

RCSB PDB ทีเ่อาเมาส์จับหมนโครงสร้าง หรือซมดใกล้ ๆ ทีละกรดอะมิโนก็ได้ และมมRCSB PDB ทเอาเมาสจบหมุนโครงสราง หรอซูมดูใกล ๆ ทละกรดอะมโนกได และมุม

ขวาล่าง ก็สามารถ Export Animation ได้เหมือนคราวทีแ่ล้วครับ

จบเรื่อง Bioinformatics เพียงเท่านี้ครับ พร่งนี้ขึ้นเรื่องใหม่จบเรอง Bioinformatics เพยงเทานครบ พรุงนขนเรองใหม
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