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บทคัดย่อ 

จากการน าข้อมูลสารออกฤทธิ์ของพืชสมุนไพร ขลู่ (Pluchea indica (L.) Less) และพืชสมุนไพรชนิด
อื่น ซึ่งเป็นพืชสมุนไพรในภาคตะวันออก มาใช้เป็นแหล่งอ้างอิงเพื่อน ามาใช้ในการค้นหาโปรตีนเป้าหมายและ
กลุ่มโปรตีนท่ีมีปฏิสัมพันธ์ร่วม โดยการใช้ฐานข้อมูลสาธารณะและเครื่องมือทางชีวสารสนเทศท่ีประกอบไป
ด้วย (1) การค้นหาโปรตีนเป้าหมายของสารออกฤทธิ์ (2) การสืบค้นข้อมูลปฏิสัมพันธ์ระหว่างโปรตีนกับโปรตีน 
(3) การค้นหาข้อมูลยีนท่ีเกี่ยวข้องกับการอักเสบ (4) การวิเคราะห์เครือข่ายและการค้นหาโมดูลร่วมกับการใช้
ข้อมูลของโปรตีนท่ีเกี่ยวข้องกับการอักเสบ และ (5) การแปลผลทางชีวภาพ ภายหลังการตรวจสอบเครือข่าย
ทางชีวภาพของสารออกฤทธิ์ท้ัง 10 ชนิด ได้แก่ Apigenin, Fisetin, Kaempferol, Quercetin, Myricetin, 
Isorhamnetin, Catechin, Epigallocatechin gallate, Epicatechin และ Theaflavin แล้ว พบโมดูลการ
อักเสบท่ีเป็นโปรตีนเป้าหมาย จ านวนต้ังแต่ 1 ถึง 12 โมดูล และเมื่อน าผลของสารออกฤทธิ์ที่เป็นองค์ประกอบ
ของใบขลู่และพืชกลุ่มชามาพิจารณา ก็จะพบโปรตีนเป้าหมายจ านวน 25 โปรตีน ท่ีมีบทบาทส าคัญต่อการ
ยับยั้งการตอบสนองการอักเสบของสารออกฤทธิ์ 8 ชนิด และท่ีเกี่ยวข้องกับวิถีพาธเวย์หลักท่ีนิยมศึกษาใน
ห้องปฏิบัติการได้แก่ วิถีการส่งสัญญาณ MAPK, NF-𝜅B  และ JAK-STAT ก็จะพบโปรตีนเป้าหมายจ านวน 6 
โปรตีน ได้แก่ PTGS2, NFKB1, MAPK14, NOS2, RELA และ IL6 ท่ีสามารถน ามาใช้พิจารณาเพื่อการศึกษา
กลไกการออกฤทธิ์ยับยั้งการตอบสนองการอักเสบในระดับห้องปฏิบัติการของพืชสมุนไพรขลู่ เช่นเดียวกันกับ
ตัวอย่างการประยุกต์กับหัวหอม ท่ีสามารถน ากระบวนการทางชีวสารสนเทศนี้มาประยุกต์กับพืชสมุนไพรชนิด
อื่นเพื่อช่วยลดต้นทุนและเวลาท่ีใช้ในการท าวิจัยเพื่อการตัดสินใจในระดับห้องปฏิบัติการต่อไป 
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Abstract 

The active compounds of klue (Pluchea indica (L.) Less), a medicinal plant in the 
Eastern Thailand, and other medicinal plants were used as a primary reference source to 
search for target proteins and their interacted proteins by using public databases and 
bioinformatics tools. There were consisted of (1) searching for the target protein of the active 
compounds (2) searching for protein-protein interaction information (3) searching for 
inflammatory genes (4) network analysis and functional module-base analysis with 
inflammatory genes information and (5) biological interpretation. After construction and 
analysis of the biological networks of the 10 active compounds including Apigenin, Fisetin, 
Kaempferol, Quercetin, Myricetin, Isorhamnetin, Catechin, Epigallocatechin gallate, 
Epicatechin and Theaflavin, the number from 1 to 12 inflammatory modules were found. 
Then 8 active compounds in klue tea and other tea plants effected to the 25 target proteins 
that may play an important role in anti-inflammatory response. The 6 target proteins, 
namely PTGS2, NFKB1, MAPK14, NOS2, RELA and IL6 were found to be the target for anti-
inflammatory laboratory studies in the three common pathways such as the MAPK, NF-𝜅B 
and JAK-STAT signaling pathways. This method can be applied to onion and other medicinal 
plants to reduce the cost and time spent in researching for decision making at the 
laboratory level. 
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ประกาศคุณูปการ 
 

 โครงงานวิจัยฉบับนี้สามารถส าเร็จลุล่วงได้ด้วยดีจากการช่วยเหลือและร่วมกันท างานของนิสิตระดับ
ปริญญาตรีท่ีท าโครงงานวิจัยระดับปริญญาตรีสาขาชีวเคมีร่วมกัน ได้แก่ นางสาวจารินี คงทรัพย์ รวมถึงนิสิต
ระดับปริญญาโท ได้แก่ นางสาวจิดาภา สอนศิริ   ท่ีร่วมกันฝันฝ่าอุปสรรคและท างานมาด้วยกันต้ังแต่ท า
โครงงานวิจัยระดับปริญญาตรี สาขาชีวเคมี จนกระท่ังศึกษาต่อในระดับปริญญาโท สาขาวิทยาศาสตร์ชีวภาพ
ท่ีถือว่าเป็นหัวแรงหลักของการท าโครงงานวิจัยครั้งนี้ และขอขอบพระคุณ  รองศาสตราจารย์ ดร. กล่าวขวัญ 
ศรีสุข ท่ีให้เกียรติเป็นผู้ร่วมโครงงานวิจัย และขอขอบคุณผู้มีส่วนช่วยเหลืออื่นท่ีไม่ได้เอ่ยนาม โดยเฉพาะ
ครอบครัวที่มีส่วนส าคัญ และเป็นแรงใจจนสามารถท าเล่มรายงานเพื่อปิดโครงงานวิจัยนี้ลงได้ 
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1.1  ควำมส ำคัญและท่ีมำของปัญหำท่ีท ำกำรวิจัย 
การอักเสบ (Inflammation) เป็นปฏิกิริยาการตอบสนองทางชีวภาพท่ีซับซ้อนของร่างกายท่ีมีต่อส่ิง

กระตุ้น จากภายนอกและภายใน เช่น จุลชีพก่อโรคและช้ินส่วนของเซลล์ (Ham, et al., 2015) โดยเซลล์ท่ีมี
บทบาทส าคัญในกระบวนการตอบสนองต่อการอักเสบ เช่น เซลล์แมคโครฟาจจะมีการผลิตไซโตไคน์ 
(cytokine) สารเอนโดทอกซิน (endotoxins) และสารส่ือกลางการอักเสบต่างๆ เช่น ไนตริกออกไซด์ (nitric 
oxide, NO) และ พรอสตาแกลนดิน (prostaglandins, PG) (Kazłowska, et al., 2010) ซึ่งเป็นตัวควบคุมท่ี
ส าคัญในการตอบสนองของระบบภูมิคุ้มกันต่อการอักเสบ การตอบสนองของสารส่ือกลางการอักเสบท่ีมากไป
เป็นสาเหตุของความเสียหายท่ีเกิดขึ้นในระดับเซลล์และส่งผลต่อการเกิดโรคท่ีเกี่ยวข้อง เช่น โรคไขข้ออักเสบ  
โรคหัวใจและหลอดเลือด โรคอัลไซเมอร์ และโรคมะเร็ง เป็นต้น ดังนั้นการยับยั้งกระบวนการตอบสนองการ
อักเสบโดยการผลิตสารส่ือกลางการอักเสบจึงเป็นส่ิงส าคัญ (Yang, et al., 2013) โดยสารออกฤทธิ์จาก
ธรรมชาติ (natural active compounds) โดยเฉพาะสารในกลุ่มโพลีฟีนอล (polyphenols) และแคโรที
นอยด์ (carotenoids) ท่ีสามารถพบได้ในพืชสมุนไพรหลากหลายชนิด ท่ีคนในท้องถิ่นนิยมรับประทาน 
(Andarwulan, et al., 2012 และ Suriyaphan, 2014) โดยสารสกัดจากพืชสมุนไพรเหล่านี้ มักเป็น
กลุ่มเป้าหมายของการน ามาใช้ในการศึกษาการออกฤทธิ์ยับยั้งการอักเสบ (anti-inflammatory activities) 
เช่น การทดสอบฤทธิ์ยับยั้งการอักเสบของชาจากใบขลู่ (Srisook, et al., 2012) เป็นต้น แต่การศึกษาส่วน
ใหญ่มักไม่ได้ศึกษาลงในรายละเอียดของกลไกการยับยั้งท่ีเกิดขึ้นจริงว่าการยับยั้งดังกล่าว เกิดขึ้นในขั้นตอน
และกระบวนการใดในระดับโมเลกุล อันเนื่องมาจากกระบวนการในระดับโมเลกุลมีเป็นจ านวนมากและต้นทุน
การวิจัยท่ีมีมูลค่าสูง ดังนั้นหากสามารถศึกษาและทราบถึงกลไกการยับยั้งในระดับโมเลกุลของสารออกฤทธิ์
ธรรมชาติท่ีได้จากพืชสมุนไพร ก็จะท าให้เรารับรู้คุณค่าท่ีแท้จริงของพืชสมุนไพรเหล่านี้ได้ว่ามีบทบาทท่ีส าคัญ
อย่างไรในระดับโมเลกุล ท่ีท าให้สามารถควบคุมการยับยั้งการอักเสบท่ีเกิดขึ้นได้อย่างมีประสิทธิภาพ และ
สามารถน าสมุนไพรท่ีมีฤทธิ์ต้านการอักเสบเหล่านี้ไปพัฒนาผลิตภัณฑ์อื่นท่ีเกี่ยวข้องต่อไป 

การศึกษากลไกในระดับโมเลกุลของกระบวนการยับยั้งการอักเสบในเบื้องต้น สามารถท าได้ใน
คอมพิวเตอร์โดยอาศัยฐานข้อมูลและกระบวนการทางชีวสารสนเทศ ในการท านายและค้นหากลุ่มยีนหรือ
โปรตีนท่ีมีความส าคัญซึ่งถูกยับยั้งและถูกควบคุมการท างานโดยสารออกฤทธิ์จากธรรมชาติ  โดยอาศัย
กระบวนการการวิเคราะห์เครือข่ายทางชีวภาพท่ีเกี่ยวข้อง (Charitou, et al., 2016 และ Barabási, et al., 
2011) ซึ่งกระบวนการยับยั้งการตอบสนองการอักเสบในระดับโมเลกุลส่วนใหญ่เกี่ยวข้องกับการส่งผ่าน
สัญญาณของสารออกฤทธิ์กับโปรตีนเป้าหมาย ซึ่งเป็นเครือข่ายทางชีวภาพ (biological network) ของ
ปฏิสัมพันธ์ระหว่างสารออกฤทธิ์กับโปรตีน (chemical-protein interaction) และปฏิสัมพันธ์ระหว่างโปรตีน
กับโปรตีน (protein-protein interaction) ท่ีเกิดขึ้นภายในเซลล์และระหว่างเซลล์ โดยข้อมูลท่ีเกี่ยวข้องกับ
ปฏิสัมพันธ์ระหว่างสารออกฤทธิ์กับโปรตีนเป้าหมายข้างต้น มีการเก็บรวบรวมไว้ในฐานข้อมูลสาธารณะ
ออนไลน์ ตัวอย่างเช่น ฐานข้อมูลปฏิสัมพันธ์ระหว่างสารออกฤทธิ์กับโปรตีน ChEMBL (Davies, et al., 2015) 
และ STITCH (Szklarczyk, el al. 2016) และฐานข้อมูลปฏิสัมพันธ์ระหว่างโปรตีน STRING (Szklarczyk, el 
al. 2017) เป็นต้น โดยอาศัยเครื่องมือทางชีวสารสนเทศท่ีเกี่ยวข้องกับการวิเคราะห์เครือข่ายทางชีวภาพ 
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ตัวอย่างเช่น โปรแกรมวิเคราะห์เครือข่าย Cytoscape (Shannon, et al., 2003) พร้อมกับโปรแกรมปล๊ักอิน
ท่ีเกี่ยวข้อง ได้แก่ MCODE (Bader and Hogue, 2003) และ BiNGO (Maere, et al., 2005) เป็นต้น จาก
ตัวอย่างของการศึกษาท่ีได้มีการท านายกลไกระดับโมเลกุลของสารออกฤทธิ์ทางชีวภาพ ได้แก่ เคอร์คูมิน 
(curcumin) (Gan, et al., 2015) แทนชิโนน IIA (tanshinon IIA) (Zheng, et al., 2014) และ กรดซัลเวียโน
ลิคบี (salvianolic acid B) (Ren, et al., 2014) รวมท้ังสารออกฤทธิ์ท่ีมีในยาจากสูตรพืชสมุนไพร Qishen 
Yiqi (Zheng, et al., 2015) ท่ีท าให้ทราบบทบาทของสารออกฤทธิ์แต่ละชนิดท่ีมีต่อกลไกระดับโมเลกุลของ
เซลล์ แต่งานวิจัยข้างต้นไม่ได้แสดงถึงความเช่ือมโยงระหว่างบทบาทของสารออกฤทธิ์ท่ีมีต่อกลไกการอักเสบ 
และยังขาดวิธีการท่ีเหมาะสมเพื่อช่วยในการอธิบายและแปลผลเชิงชีวภาพ ซึ่งสามารถน ามาช่วยในการอธิบาย
กลไกระดับโมเลกุลของกระบวนการยับยั้งการอักเสบได้อย่างชัดเจนและมีประสิทธิภาพ 

โครงการวิจัยนี้จึงมีแนวคิดในการออกแบบกระบวนการทางชีวสารสนเทศท่ีเหมาะสม ส าหรับการ
ท านายและศึกษากลไกการยับยั้งการอักเสบ ซึ่งเป็นบทบาทหนึ่งท่ีส าคัญของกลุ่มสารออกฤทธิ์ทางชีวภาพท่ี
เป็นส่วนประกอบส าคัญในพืชสมุนไพรในภาคตะวันออก พร้อมกับค้นหาวิธีการเพื่อช่วยในการอธิบายและแปล
ผลทางชีวภาพท่ีมีส่วนเกี่ยวข้องกับการตอบสนองการอักเสบให้มีความชัดเจนและมีประสิทธิภาพมากยิ่งขึ้น 
จากผลการศึกษาสารออกฤทธิ์ที่เป็นส่วนประกอบในพืชสมุนไพรของแถบประเทศอินโดนีเซีย ซึ่งมีชนิดของสาย
พันธุ์เช่นเดียวกันกับท่ีพบในภูมิภาคต่างๆ ของประเทศไทย (Andarwulan, et al., 2012) และจากการ
รวบรวมข้อมูลของบทความวิจัยของส่วนประกอบสารออกฤทธิ์ และการประยุกต์ใช้ของพืชสมุนไพร ขลู่ 
(Pluchea indica (L.) Less (Suriyaphan, 2014) ซึ่งเป็นพืชสมุนไพรท่ีส าคัญของภาคตะวันออก จะถูก
น ามาใช้เป็นแหล่งอ้างอิงข้อมูลเบื้องต้นของสารออกฤทธิ์ท่ีเป็นส่วนประกอบของใบขลู่ เพื่อน ามาใช้ในการ
ค้นหาโปรตีนเป้าหมายของสารออกฤทธิ์ในฐานข้อมูลสาธารณะ ChEMBL (Davies, et al., 2015) และ 
STITCH (Szklarczyk, el al. 2016) ซึ่งจะท าให้ได้ข้อมูลปฏิสัมพันธ์ระหว่างสารออกฤทธิ์กับโปรตีน ก่อนจะน า
ข้อมูลของโปรตีนเป้าหมายท่ีได้มาท าการสืบค้นข้อมูลปฏิสัมพันธ์ระหว่างโปรตีนกับโปรตีนในฐานข้อมูล 
STRING (Szklarczyk, el al. 2017) และน าข้อมูลปฏิสัมพันธ์ ท่ีได้มาท าการวิเคราะห์ภ ายในโปรแกรม
วิเคราะห์เครือข่าย Cytoscape (Shannon, et al., 2003) ร่วมกับการใช้ข้อมูลของยีนท่ีเกี่ยวข้องกับการ
อักเสบท่ีตรวจสอบได้จากฐานข้อมูลสาธารณะของยีนท่ีเกี่ยวข้องกับโรค ได้แก่ฐานข้อมูล DisGeNET (Piñero 
et al., 2015) OMIM (McKusick, 2007) และ UniProt (Apweiler et al., 2004) ซึ่งข้อมูลยีนท่ีเกี่ยวข้องกับ
การอักเสบจะเป็นตัวช่วยในการคัดเลือกเครือข่ายย่อย หรือโมดูลท่ีถูกวิเคราะห์เครือข่ายปฏิสัมพันธ์ระหว่าง
สารออกฤทธิ์และโปรตีนโดยอาศัยโปรแกรมการคัดเลือกโมดูลท่ีมีฟังก์ชันสอดคล้องกัน ตัวอย่างเช่น โปรแกรม 
MCODE (Bader and Hogue, 2003) ก่อนท าการแปลผลทางชีวภาพโดยใช้ข้อมูลของยีนสมาชิกภายในโมดูล
ท่ีถูกคัดเลือกด้วยโปรแกรม BiNGO (Maere, et al., 2005) และน าข้อมูลการแปลผลท่ีได้มาท าการจัดกลุ่ม
เพื่อค้นหาความเช่ือมโยงระหว่างกลุ่มยีนสมาชิกภายในโมดูลเพื่อน าไปใช้ในการแปลผลเปรียบเทียบของกลไก
การตอบสนองในระดับโมเลกุล กับผลการตอบสนองการอักเสบในระดับสรีรวิทยา (physiology) เพื่อสามารถ
น าข้อมูลความเช่ือมโยงท่ีได้มาใช้ในการอธิบายกลไกการยับยั้งการตอบสนองการอักเสบของสารออกฤทธิ์ใน
ระดับโมเลกุลให้ชัดเจนและมีประสิทธิภาพมากยิ่งขึ้น จากกระบวนการทางชีวสารสนเทศท่ีได้สามารถน ามา
ประยุกต์ใช้กับการค้นหาบทบาทของกลุ่มสารออกฤทธิ์ท่ีเป็นส่วนประกอบของพืชสมุนไพรชนิดอื่น และ
สามารถน ามาประยุกต์ใช้ในการอธิบายกลไกระดับโมเลกุลของสารออกฤทธิ์จากธรรมชาติในกระบวนการทาง
ชีวภาพอื่น เช่น กลไกการออกฤทธิ์ของสารต้านอนุมูลอิสระ เป็นต้น 
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1.2  วัตถุประสงค์ของโครงกำรวิจัย 
1. เพื่อตรวจสอบกระบวนการทางชีวสารสนเทศท่ีเหมาะสมส าหรับใช้ในการศึกษากลไกการยับยั้งการ

อักเสบของสารออกฤทธิ์จากธรรมชาติท่ีได้จากพืชสมุนไพรในภาคตะวันออก 
2. เพื่อค้นหาเครือข่ายย่อยหรือโมดูลของกลุ่มยีนท่ีมีบทบาทส าคัญต่อการยับยั้งการตอบสนองการอักเสบ

ของสารออกฤทธิ์จากธรรมชาติท่ีได้จากพืชสมุนไพรในภาคตะวันออก 

 

1.3  ขอบเขตของโครงกำรวิจัย 
จากข้อมูลสารออกฤทธิ์ของพืชสมุนไพร ขลู่ (Pluchea indica (L.) Less (Suriyaphan, 2014) และพืช

สมุนไพรชนิดอื่น (Andarwulan, et al., 2012) จะถูกน ามาใช้เป็นแหล่งอ้างอิงข้อมูลเบ้ืองต้นของสารออกฤทธิ์
ท่ีเป็นส่วนประกอบ  เพื่อน ามาใช้ในการค้นหาโปรตีนท่ีมีความสัมพันธ์และเป็นเป้าหมายของสารออกฤทธิ์ โดย
การใช้ฐานข้อมูลและเครื่องมือทางชีวสารสนเทศ ท่ีประกอบไปด้วยกระบวนการทางชีวสารสนเทศท่ีประกอบ
ไปด้วย (1) การค้นหาโปรตีนเป้าหมายของสารออกฤทธิ์โดยใช้ฐานข้อมูลสาธารณะ ChEMBL (Davies, et al., 
2015) และ STITCH (Szklarczyk, el al. 2016) (2) การสืบค้นข้อมูลปฏิสัมพันธ์ระหว่างโปรตีนกับโปรตีนใน
ฐานข้อมูล STRING (Szklarczyk, el al. 2017) (3) การค้นหาข้อมูลยีนท่ีเกี่ยวข้องกับการอักเสบโดยอาศัยการ
สืบค้นจากฐานข้อมูลสาธารณะของยีนท่ีเกี่ยวข้องกับโรค ได้แก่ ฐานข้อมูล DisGeNET (Piñero et al., 2015) 
OMIM (McKusick, 2007) และ UniProt (Apweiler et al., 2004) (4) การวิเคราะห์เครือข่ายปฏิสัมพันธ์
ของโปรตีนและการค้นหาโมดูลท่ีมีความส าคัญโดยใช้โปรแกรมวิเคราะห์เครือข่าย Cytoscape (Shannon, et 
al., 2003) พร้อมด้วยโปรแกรมปล๊ักอินท่ีใช้ในการค้นหาโมดูล เช่น MCODE (Bader and Hogue, 2003) 
เป็นต้น ร่วมกับการใช้ข้อมูลของยีนท่ีเกี่ยวข้องกับการอักเสบท่ีตรวจสอบได้ และ (5) การแปลผลทางชีวภาพ
โดยใช้ข้อมูลของยีนสมาชิกภายในโมดูลท่ีถูกคัดเลือกด้วยโปรแกรมปล๊ักอิน BiNGO (Maere, et al., 2005) 
และน าข้อมูลการแปลผลทางชีวภาพท่ีได้ มาท าการจัดกลุ่มเพื่อค้นหาความเช่ือมโยงระหว่างกลุ่มยีนสมาชิก
ภายในโมดูลเพื่อน าไปใช้ในการแปลผลเปรียบเทียบของกลไกการตอบสนองในระดับโมเลกุล กับผลการ
ตอบสนองการอักเสบในระดับสรีรวิทยา 

 

1.4  ประโยชน์ท่ีคำดว่ำจะได้รับ  
1. ได้กระบวนการทางชีวสารสนเทศท่ีเหมาะสม ส าหรับใช้ในการศึกษากลไกการยับยั้งการอักเสบของ

สารออกฤทธิ์จากธรรมชาติท่ีได้จากพืชสมุนไพรในภาคตะวันออก 
2. ได้เครือข่ายย่อยหรือโมดูลของกลุ่มยีนท่ีมีบทบาทส าคัญ ต่อการยับยั้งการตอบสนองการอักเสบของ

สารออกฤทธิ์จากธรรมชาติท่ีได้จากพืชสมุนไพรในภาคตะวันออก 
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บทท่ี 2 

ทฤษฎี และงำนวิจัยที่เกี่ยวข้อง 
 

2.1  ทฤษฎี สมมุติฐำน (ถ้ำมี) และกรอบแนวควำมคิดของโครงกำรวิจัย  
การอักเสบ (inflammation) เป็นการตอบสนองของร่างกายต่อส่ิงท่ีท าให้เนื้อเย่ือของร่างกายได้รับ

บาดเจ็บ  เช่น เช้ือโรค การตายของเซลล์จากการขาดเลือดหรือขาดออกซิเจน  ซึ่งการตอบสนองโดย
กระบวนการอักเสบประกอบด้วย การเปล่ียนแปลงของหลอดเลือด การเข้ามาของเซลล์เม็ดเลือดขาว และ
ผลกระทบท่ีเกิดกับร่างกายท้ังระบบ (systemic effect) กระบวนการเหล่านี้เกิดขึ้นในระบบหลอดเลือดฝอย
ภายในเนื้อเยื่อ และเป็นกระบวนการท่ีช่วยให้เกิดการก าจัดส่ิงแปลกปลอมหรือเช้ือโรคออกไป รวมท้ังก าจัด
เซลล์ท่ีได้รับบาดเจ็บหรือตายจากการเข้ามาของส่ิงแปลกปลอม หากไม่มีกระบวนการอักเสบเกิดขึ้น ร่างกาย
จะไม่สามารถก าจัดส่ิงแปลกปลอมนั้นออกไปได้ และเนื้อเย่ือจะเกิดการบาดเจ็บโดยท่ีไม่มีการซ่อมแซม ท าให้
การท างานของเนื้อเยื่อนั้นๆ ผิดปกติไป (Ham, et al., 2015) อย่างไรก็การตอบสนองต่อกระบวนการอักเสบท่ี
มากเกินไปเป็นสาเหตุหลักของการอักเสบเรื้อรังและก่อให้เกิดโรคต่างๆ เช่น โรคภูมิแพ้ โรคหอบหืด โรคไขข้อ
อักเสบ อัลไซเมอร์ โรคหลอดเลือดและหัวใจ และโรคมะเร็ง ซึ่งการอักเสบเรื้อรังนี้มีผลมาจากสารส่ือกลางการ
อักเสบซึ่งรวมท้ัง pro-inflammatory cytokines เช่น ทูเมอร์เนคโครซิสแฟคเตอร์-อัลฟา (tumor necrosis 
factor-, TNF-), อินเตอร์ลูคิน-1 เบต้า (interleukin-1-beta, IL-1) และอินเตอร์ลูคิน-6 (interleukin-
6, IL-6) และ pro-inflammatory factors อย่างเช่น ไนตริกออกไซด์ (nitric oxide, NO) และ พรอสตา
แกลนดิน (prostaglandins, PG) การสังเคราะห์ไนตริกออกไซด์จะสังเคราะห์ไนตริกออกต์ซินเทส (iNOS) เป็น
เอนไซม์ท่ีสังเคราะห์ไนตริกออกไซต์จากแอล-อาร์จินีน (L-arginine) โดยใช้ NADPH และโมเลกุลออกซิเจน 
และการสังเคราะห์พรอสตาแกลนดินจะอาศัยเอนไซม์ไซโคลออกซีจีเนส (cyclooxygenase, COX–2) เป็น
สารส่ือกลางท่ีเปล่ียนกรดอะชิโดนิก (arachidonic acid) เป็นพลอสตาแกลนดิน ซึ่งไนตริกออกไซด์และพรอส
ตาแกลนดิน เป็นตัวควบคุมท่ีส าคัญในการตอบสนองของระบบภูมิคุ้มกันต่อการอักเสบ (Kazłowska, et al., 
2010) 

ปฏิสัมพันธ์ระหว่างโปรตีนมีบทบาทส าคัญในกระบวนการทางชีวภาพของส่ิงมีชีวิต เช่น การส่ือสาร
ของเซลล์ การตอบสนองภูมิคุ้มกัน การควบคุมการแสดงออกของยีน เป็นต้น รวมถึงการค้นหาท างานของ
โปรตีน โดยปฏิสัมพันธ์ของโปรตีนมีความน่าสนใจในทางชีววิทยาเนื่องจากควบคุมการท างานทุกกระบวนการ
ของเซลล์ รวมท้ังกระบวนการทางเมแทบอลิซึม กระบวนการแสดงออกของยีนและการจ าลองตัวของดีเอ็นเอ 
วิถีการส่งสัญญาณท่ีแตกต่างกันและกระบวนการทางชีวภาพต่างๆ อีกมากมาย โปรตีนสามารถท าหน้าท่ีผ่าน
การมีปฏิสัมพันธ์กับโปรตีนตัวอื่น (Lage, 2014) และยังพบว่าโปรตีนไม่สามารถพบอยู่เพียงล าพังแต่จะมีการ
ส่งสัญญาณผ่านการมีปฏิสัมพันธ์ระหว่างโปรตีนเพื่อท าหน้าท่ีทางชีวภาพท่ีแตกต่างกัน ดังนั้นการศึกษา
เครือข่ายปฏิสัมพันธ์ระหว่างโปรตีน สามารถท าให้เกิดความเข้าใจพื้นฐานขององค์ประกอบของเซลล์และ
กระบวนการต่างๆ ท่ีเกิดขึ้นภายในส่ิงมีชีวิต เนื่องจากปฏิสัมพันธ์ระหว่างโปรตีนเป็นปฏิกิริยาท่ีมีความส าคัญ
และมีวิธีการตรวจสอบท่ีหลากหลาย นอกจากการทดลองในห้องปฏิบัติการแล้ว ยังมีการท านายปฏิสัมพันธ์
ระหว่างโปรตีนท่ีสามารถเกิดขึ้นได้จากข้อมูลระดับจีโนมของส่ิงมีชีวิต (Zahiri, et al., 2013) ปัจจุบันข้อมูล
ปฏิสัมพันธ์ระหว่างโปรตีนเป็นส่ิงท่ีน่าสนใจในสาขาต่างๆ เช่น ชีววิทยาโครงสร้าง , อณูชีววิทยา, ชีววิทยาเชิง
ระบบ และการค้นหายาใหม่ โดยอาศัยกระบวนการในการวิเคราะห์เครือข่ายเพื่อช่วยในการรวบรวม น าเสนอ 
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และวิเคราะห์ข้อมูลระดับจีโนมท่ีเกี่ยวข้อง (Charitou, et al., 2016) โดยการศึกษาปฏิสัมพันธ์ระหว่างโปรตีน 
(Szklarczyk, el al. 2017) ร่วมกับข้อมูลปฏิสัมพันธ์ของสารออกฤทธิ์กับโปรตีน (Davies, et al., 2015 และ 
Szklarczyk, el al. 2016) ก็จะท าให้สามารถได้เครือข่ายท่ีน ามาใช้ในการวิเคราะห์ข้อมูลเครือข่ายปฏิสัมพันธ์
ระหว่างสารออกฤทธิ์กับโปรตีนเป้าหมาย เพื่อน ามาใช้ในการอธิบายกลไกการยับย้ังการตอบสนองการอักเสบท่ี
เกิดขึ้นในระดับโมเลกุลของสารออกฤทธิ์จากธรรมชาติท่ีสนใจได้  

ตัวอย่างเช่น การท านายกลไกระดับโมเลกุลของสารออกฤทธิ์ทางชีวภาพของสารออกฤทธิ์เคอร์คูมิน 
(curcumin) โดย Gan และคณะ (2015) ดังรูปท่ี 2-1 ซึ่งแสดงให้เห็นเครือข่ายปฏิสัมพันธ์ระหว่างสารออก
ฤทธิ์เคอร์คูมินกับกลุ่มโปรตีนเป้าหมาย (seed nodes, วงกลมสีเทา) และปฏิสัมพันธ์ระหว่างโปรตีนท่ี
เกี่ยวข้อง (วงกลมสีขาว) ซึ่งแสดงให้เห็นเครือข่ายท่ีมีขนาดใหญ่ของโปรตีนเป้าหมายและโปรตีนท่ีเกี่ยวข้อง ซึ่ง
จ าเป็นต้องท าการคัดเลือกเครือข่ายย่อยหรือโมดูลท่ีประกอบไปด้วยกลุ่มยีนหรือโปรตีนท่ีมีฟังก์ชันการท างาน
ร่วมกัน โดยการใช้โปรแกรมการคัดเลือกโมดูล MCODE (Bader and Hogue, 2003) ท่ีท าให้เหลือโมดูล
ส าหรับการวิเคราะห์กลไกการตอบสนองท่ีเกี่ยวข้องจ านวน 19 โมดูล (รูปท่ี 2-2) ท่ีท าให้การพิจารณาและแปล
ผลทางชีวภาพท าได้ง่ายยิ่งขึ้นดังเช่นตารางท่ี 2-1 ท่ีแสดงถึงการแปลผลทางชีวภาพของท้ัง 19 โมดูล โดยใช้ 
GO (Gene Ontology) ของกระบวนการทางชีวภาพ (biological process) โดยทางผู้วิจัยได้ให้ความสนใจใน
โมดูลท่ี 10 และโมดูลท่ี 13 ซึ่งเกี่ยวข้องกับ Cellular response to growth factor stimulus และ Toll-
like receptor signaling pathway ตามล าดับ และพยายามอธิบายความเกี่ยวข้องของโปรตีนในโมดูลกับการ
ตอบสนองต่อการอักเสบ โดยให้ความสนใจไปท่ีโปรตีน SMAD3 และ ERG จากโมดูล 10 และโปรตีน TLR9 
จากโมดูล 13 ว่าน่าจะเป็นโปรตีนเป้าหมายท่ีส าคัญท่ีเกี่ยวข้องกับบทบาทการออกฤทธิ์ของสารออกฤทธิ์    
เคอร์คูมิน  
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ภำพท่ี 2-1  เครือข่ายปฏิสัมพันธ์ระหว่างสารออกฤทธิ์เคอร์คูมินกับโปรตีนเป้าหมาย และปฏิสัมพันธ์ระหว่าง

โปรตีน (Gan, et al., 2015) 

 
ภำพท่ี 2-2  โมดูลท่ีถูกคัดเลือกจากเครือข่ายปฏิสัมพันธ์ของสารออกฤทธิ์เคอร์คูมิน จ านวนท้ังส้ิน 19 โมดูล 

(Gan, et al., 2015) 
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ตำรำงที่ 2-1  การแปลผลทางชีวภาพของโมดูลท้ัง 19 โมดูล โดยอาศัยข้อมูลกระบวนการทางชีวภาพของ   
ยีนออนโทโลยี (Gan, et al., 2015) 

 
 

แต่จากข้อมูลข้างต้นจะสังเกตเห็นว่า เป็นการอธิบายบทบาทของสารออกฤทธิ์โดยให้ความส าคัญกับ
ข้อมูลของโปรตีนเป้าหมายท่ีคัดเลือกจากโมดูลท่ีสนใจอีกครั้ง แต่ไม่สามารถน าข้อมูลท่ีได้มาใช้ในการอธิบาย
กลไกการตอบสนองของสารออกฤทธิ์ทางชีวภาพได้อย่างเป็นระบบ ดังนั้นหากสามารถรวบรวมและหา
ความสัมพันธ์ของข้อมูลการแปลผลทางชีวภาพจากกระบวนการทางชีวภาพของยีนออนโทโลยี กับข้อมูลการ
เปล่ียนแปลงทางสรีรวิทยาท่ีเกี่ยวข้องกับการออกฤทธิ์ยับยั้งการตอบสนองการอักเสบได้ ก็จะท าให้สามารถ
อธิบายกลไกดังกล่าวข้างต้นอย่างเป็นระบบได้ชัดเจนและมีประสิทธิภาพมากยิ่งขึ้น และสามารถใช้ฐานข้อมูล
และเครื่องมือทางชีวสารสนเทศ จากการศึกษาของ Gan และคณะ (2015) มาเป็นต้นแบบของกระบวนการ
ทางชีวสารสนเทศเพื่อท าการค้นหาบทบาทท่ีส าคัญของสารออกฤทธิ์จากธรรมชาติของพืชสมุนไพรในภาค
ตะวันออกของประเทศไทย โดยอาศัยข้อมูลรายช่ือของสารออกฤทธิ์ทางธรรมชาติท่ีเป็นส่วนประกอบท่ีส าคัญ 
ตัวอย่างเช่น ข้อมูลส่วนประกอบของสารออกฤทธิ์จากใบขลู่ และพืชชนิดอื่นท่ีสามารถพบได้ในประเทศไทย 
(Andarwulan, et al., 2012 และ Suriyaphan, 2014) ซึ่งอาจเป็นแนวทางในการพัฒนากระบวนการทางชี
วสารสนเทศเพื่อให้เกิดความถูกต้องและเหมาะสมเพิ่มมากยิ่งขึ้น ส าหรับการสร้างเครือข่ายปฏิสัมพันธ์ของสาร
ออกฤทธิ์กับโปรตีนเป้าหมายและการค้นหาโมดูลท่ีมีบทบาทส าคัญต่อการตอบสนองของสารออกฤทธิ์ รวมไป
ถึงการปรับปรุงกระบวนการแปลผลทางชีวภาพเพื่อให้สามารถอธิบายกลไกในระดับโมเลกุลท่ีเกี่ยวข้องกับการ
กลไกการยับยั้งการตอบสนองการอักเสบท่ีเกี่ยวข้องไปจนถึงการเปล่ียนแปลงในระดับสรีรวิทยาได้ 
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2.2  กำรทบทวนวรรณกรรม/สำรสนเทศ (information) ท่ีเกี่ยวข้อง  
จากการศึกษากลไกการออกฤทธิ์ของ กรดซัลเวียโนลิคบี (salvianolic acid B) (Ren, et al., 2014) 

โดยใช้การวิเคราะห์เครือข่ายบนพื้นฐานโมดูล (module-based network analysis) เพื่อค้นหากลไกหรือ
บทบาทใหม่ของกรดซัลเวียโนลิคบี จากการวิเคราะห์เครือข่ายปฏิสัมพันธ์ระหว่างโปรตีนท่ีถูกสร้างขึ้นซึ่งมี
ขนาด 852 โหนด (nodes) และ 8,626 ปฏิสัมพันธ์ (interactions) ท าให้สามารถคัดเลือกเครือข่ายย่อยหรือ
โมดูลออกมาได้ 11 โมดูล ก่อนจะท าการแปลผลด้วยยีนออนโทโลยี (GO) พบว่ากรดซัลเวียโนลิคบี มีบทบาท
ส าคัญหลายกระบวนการทางชีวภาพท่ีเกี่ยวข้องกับโรคหัวใจ (cardiovascular disease) ท่ีมีแสดงให้เห็นใน
ต ารับยาจีน และยังพบความเกี่ยวข้องกับการยับยั้งการอักเสบผ่านการควบคุมกลุ่มโปรตีน IL-2 family, 
CD3E, CD79A, MAP3K7 และ PRKCO ต่อมาได้มีการใช้การวิเคราะห์เครือข่ายบนพื้นฐานโมดูล เพื่อท านาย
กลไกการออกฤทธิ์ยับยั้งการอักเสบของสารแทนชิโนน IIA (tanshinon IIA) (Zheng, et al., 2014) บนข้อมูล
เครือข่ายปฏิสัมพันธ์ระหว่างโปรตีนเช่นเดียวกัน ซึ่งเป็นเครือข่ายท่ีประกอบไปด้วย 281 โหนด และ 814 
ปฏิสัมพันธ์ เมื่อน ามาวิเคราะห์ด้วยยีนออนโทโลยีโดยใช้ Markov cluster algorithm (MCL) แล้วพบว่ามี 3 
โมดูลท่ีเกี่ยวข้องกับการยับยั้งการอักเสบ ซึ่งสารแทนชิโนน IIA เข้าไปเกี่ยวข้องกับโปรตีน TRAF2, TRAF3 
และ TRAF6 ในการยับยั้งวิถีสัญญาณผ่านโทลล์-ไลค์ รีเซปเตอร์ (toll-like receptor signaling pathway) 
และเช่ือมโยงกับโปรตีน AGER และยังรวมถึงการใช้การวิเคราะห์เครือข่ายบนพื้นฐานโมดูลในการท านายกลไก
การยับยั้งการอักเสบของสารเคอร์คูมิน (curcumin) (Gan, et al., 2015) โดยการใช้ข้อมูลสารออกฤทธิ์กับ
โปรตีนเป้าหมายจากฐานข้อมูลออนไลน์ ChEMBL (Davies, et al., 2015) และ STITCH (Szklarczyk, el al. 
2016) และน าข้อมูลโปรตีนเป้าหมายของเคอร์คูมินท่ีได้มาท าการค้นหาโปรตีนท่ีมีความเกี่ยวข้องจาก
ฐานข้อมูล STRING (Szklarczyk, el al. 2017) ท่ีจะท าให้ได้เครือข่ายปฏิสัมพันธ์ระหว่างโปรตีนท่ีประกอบไป
ด้วย 482 โหนด และ 1688 ปฏิสัมพันธ์ ก่อนจะน ามาวิเคราะห์เพื่อค้นหาโมดูลโดยอาศัยข้อมูลยีนออนโทโลยี 
บนพื้นฐานของการตรวจจับโมเลกุลเชิงซ้อนด้วยโปรแกรม MCODE (Bader and Hogue, 2003) ซึ่งเป็น
โปรแกรมปล๊ักอินในโปรแกรม Cytoscape (Shannon, et al., 2003) จากโมดูลจ านวน 19 โมดูลได้ พบว่ามี
อยู่ 2 โมดูลท่ีมีความเกี่ยวข้องกับการอักเสบ เมื่อวิเคราะห์ฟังก์ชันในโมดูลแล้วพบว่าผลการยับยั้งการอักเสบ
โดยเคอร์คูมินนั้นออกฤทธิ์เกี่ยวข้องกับโปรตีน SMAD, ERG และ TLR9 ท่ีอาจจะน ามาใช้เป็นเป้าหมายของ
การรักษาการอักเสบท่ีเกิดขึ้นได้  

นอกจากการศึกษาบทบาทของสารออกฤทธิ์แต่ละชนิดแล้ว ก็ยังมีการศึกษาบทบาทของสารออกฤทธิ์
ท่ีเป็นสารผสมซึ่งปรากฏในต ารับยาจากสูตรพืชสมุนไพร Qishen Yiqi (Zheng, et al., 2015) ท่ีมีฤทธิ์ในการ
เสริมปราณ (tonifying Qi) และช่วยระบบหมุนเวียนโลหิต (promoting blood circulation) ซึ่งมีการใช้
อย่างกว้างขวางในการบ าบัดโรคหัวใจและอาการท่ีเกี่ยวกับระบบหมุนเวียนโลหิต การประยุกต์ใช้การวิเคราะห์
เครือข่ายบนพื้นฐานโมดูล กับเครือข่ายปฏิสัมพันธ์ระหว่างโปรตีนท่ีเกี่ยวข้องกับสารออกฤทธิ์ ท่ีเป็น
ส่วนประกอบส าคัญของ Qishen Yiqi ท าให้สามารถตรวจสอบกลไกการออกฤทธิ์อย่างเป็นระบบของต ารับยา
จากพืชสมุนไพรนี้ได้ จากผลการวิจัยแสดงให้เห็นว่า Qishen Yiqi น่าจะมีผลต่อการควบคุมเมแทบอลิซึมของ
กรดอะมิโน เมแทบอลิซึมของคาร์โบไฮเดรต เมแทบอลิซึมของลิพิด และเมแทบอลิซึมของ cAMP ในขณะท่ี 
Qishen Yiqi เองยังมี ส่วนช่วยระบบการหมุน เวียนโลหิตผ่านการควบคุมแข็งตัวของเลือด (blood 
coagulation) และการหดตัวของกล้ามเนื้อหัวใจ (cardiac muscle contraction)แต่จากผลของงานวิจัย
ข้างต้นไม่ได้แสดงถึงความเช่ือมโยงระหว่างบทบาทของสารออกฤทธิ์ท่ีมีต่อกลไกการอักเสบโดยตรง มักเป็น
การค้นหาโมดูลท่ีมีโปรตีนซึ่งเกี่ยวข้องกับการตอบสนองการอักเสบ และอธิบายความเกี่ยวข้องกับการอักเสบ
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จากรายช่ือของโปรตีนแต่ละชนิดท่ีเป็นสมาชิกในแต่ละโมดูล และยังขาดวิธีการท่ีเหมาะสมเพื่อช่วยในการ
อธิบายและแปลผลทางชีวภาพท่ีเกี่ยวข้องกับการแสดงให้เห็นถึงบทบาทของสารออกฤทธิ์แต่ละประเภทท่ี
ท าการศึกษาอย่างเป็นระบบใน ท่ีแสดงถึงความเช่ือมโยงระหว่างกลไกระดับโมเลกุลกับการเปล่ียนแปลงท่ีจะ
เกิดขึ้นในระดับสรีรวิทยาของสารออกฤทธิ์แต่ละชนิดนั้น ซึ่งจะสามารถน ามาช่วยในการอธิบายกลไกระดับ
โมเลกุลของกระบวนการยับยั้งการอักเสบได้อย่างชัดเจนและมีประสิทธิภาพมากยิ่งขึ้น 

จากผลการศึกษาสารออกฤทธิ์ท่ีเป็นส่วนประกอบในพืชสมุนไพรจ านวนท้ังส้ิน 24 ชนิด ซึ่งเป็นพืช
ท้องถิ่นของประเทศอินโดนีเซีย ท่ีมีชนิดและสายพันธุ์เช่นเดียวกันกับท่ีพบในภูมิภาคต่างๆ ของประเทศไทย 
(Andarwulan, et al., 2012) โดยท าการตรวจสอบปริมาณของสารออกฤทธิ์ในกลุ่มโพลีฟีนอลจ าพวกฟลาโว
นอยด์ (flavonoid) ท่ีประกอบไปด้วย myricetin, luteolin, quercetin, apigenin และ kaempferol การ
ตรวจวัดปริมาณสารประกอบในกลุ่มกรดฟีนอลิค (phenolic acid) ได้แก่ chlorogenic acid, caffeic acid 
และ ferulic acid และการตรวจวัดปริมาณรวมของสารประกอบจ าพวก phenols, anthocyanin, -
carotene และ ascorbic acid รวมถึงการวัดระดับความช้ืน (moisture) และโปรตีน ท่ีท าให้พบว่าพืช
สมุนไพรแต่ละชนิดนั้นเป็นแหล่งท่ีอุดมไปด้วยสารประกอบเชิงฟังก์ชัน (functional components) ท่ีส าคัญ
โดยเฉพาะสารในกลุ่มโพลีฟีนอลและกรดแอสคอบิค ซึ่งสารเหล่านี้มีบทบาทท่ีส าคัญในการเป็นสารออกฤทธิ์
ทางชีวภาพ ตัวอย่างเช่น การเป็นสารท่ีมีฤทธิ์ยับยั้งการอักเสบ (anti-inflammatory activity) ซึ่งการอักเสบ
ท่ีเกิดขึ้นนั้นถือว่าเป็นปัจจัยเส่ียงหลักท่ีรู้จักกันดีว่ามีผลต่อการเกิดโรคเรื้อรังในมนุษย์ได้หลากหลายชนิด การ
อักเสบอย่างเฉียบพลัน (acute inflammation) เป็นการอักเสบท่ีเกิดขึ้นอย่างรวดเร็ว และโฮสต์ (host) ก็
สามารถเกิดกระบวนการป้องกันตนเองและกลับคืนสู่สมดุลของร่างกายได้โดยง่าย ส่วนการอักเสบแบบเรื้อรัง 
(chronic inflammation) ท่ีน าไปสู่การเปล่ียนชนิดของเซลล์ท่ีถูกน าเข้าสู่บริเวณท่ีอักเสบและมีลักษณะพิเศษ
ของการท าลายเซลล์ท่ีเกิดขึ้นไปพร้อมกับการรักษาเนื้อเยื่อท่ีเกิดกระบวนการอักเสบ โดยในกระบวนการ
อักเสบท่ีเกิดขึ้นอาศัยการส่งผ่านข้อมูลด้วยไซโตไคน์ ท่ีอาจส่งผลต่อการควบคุมการส่ือสารระหว่างเซลล์ท่ี
ผิดปกติ และก่อให้เกิดความเสียหายของระบบภูมิคุ้มกัน ซึ่งเป้าหมายของการศึกษาสารออกฤทธิ์ก็เพื่อลดการ
อักเสบเรื้อรังท่ีมีส่วนช่วยลดอัตราการเกิดโรคท่ีเกี่ยวข้องได้ ตัวอย่างเช่น การศึกษาสารประกอบฟลาโวนอยด์ 
ท่ีพบมากในพืช ผัก และผลไม้ ท่ีได้มาการสรุปองค์ความรู้และกลไกท่ีเกี่ยวข้องกับการยับยั้งการอักเสบของ
สารประกอบในกลุ่มฟลาโวนอยด์ รวมถึงผลกระทบท่ีเกี่ยวข้องกับพัฒนาการของการเกิดโรคเรื้อรังหลากหลาย
ชนิด (Pan, et al., 2010) ท่ีท าให้พบว่าสารออกฤทธิ์ทางธรรมชาติ เช่น ฟลาโวนอยด์ นี้มีความส าคัญต่อการ
ยับย้ังการอักเสบอย่างไร 

และจากการรวบรวมข้อมูลของบทความวิจัยของส่วนประกอบสารออกฤทธิ์และการประยุกต์ใช้ของ
พืชสมุนไพร ขลู่ (Pluchea indica (L.) Less โดย Suriyaphan (2014) ซึ่งเป็นพืชสมุนไพรและเป็นพื้นท้องถิ่น
ท่ีส าคัญของภาคตะวันออก ท่ีนิยมน ามาใช้รับประทาน เช่น ยอดอ่อนน ามาท าเป็นผักสดจ้ิมกับน้ าพริก ลาบ 
หรือเป็นเครื่องเคียงขนมจีน ส่วนใบอ่อนน าไปลวกใช้รับประทานเป็นผักจ้ิมกับน้ าพริก หรือใส่ในแกงค่ัว ส่วน
ดอกก็มีการน าไปย าร่วมกับเนื้อสัตว์ต่าง ๆ ได้ เป็นต้น และยังสามารถน าใบมาผ้ึงให้แห้งและต้มกับน้ าด่ืมหรือ
ชงแทนชา ซึ่งจะช่วยลดน้ าหนักได้ นอกจากประโยชน์ข้างต้นแล้ว ในส่วนของใบขลู่ยังอุดมไปด้วยสารออกฤทธิ์
ทางธรรมชาติท่ีส าคัญ ได้แก่ -carotene, chlorogenic acid, caffeic acid และ quercetin ซึ่งใบขลู่ได้ถูก
น ามาท าเป็นเครื่องด่ืมเพื่อสุขภาพในประเทศไทย จากการวิจัยในปัจจุบันแสดงให้เห็นว่าสารสกัดท้ังจากน้ าและ
แอลกอฮอล์จากใบขลู่นั้นมีฤทธิ์ในการยับยั้งการออกซิเดชันของลิพิด (lipid oxidation) การยับยั้งสารอนุมูล
อิสระ (scavenging of free radicals) รวมถึงคุณสมบัติในการยับยั้งการอักเสบ (anti-inflammation) 
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เช่นเดียวกับการรายงานของ Srisook และคณะ (2012) ท่ีแสดงให้เห็นว่าสารสกัดด้วยน้ าร้อนจากใบขลู่ หรือ
ชาใบขลู่นั้นมีฤทธิ์ ในการยับยั้งสารอนุมูลอิสระ จากการทดสอบกับ 1,1 -diphenyl-2-picrylhydrazyl, 
superoxide และ hydroxyl radical และสามารถยับยั้งการอักเสบได้อย่างมีประสิทธิภาพ โดยสามารถลด
การผลิตไนตริกออกไซด์ (nitric oxide, NO) และ พลอสตาแกลนดิน (prostaglandin E2, PGE2) ท่ีเกิดการ
ผลิตขึ้นในเซลล์ต้นแบบแมคโครฟาจ RAW264.7 ท่ีถูกกระตุ้นให้เกิดการอักเสบด้วยไลโปโพลีแซคคาไรด์ 
(lipopolysaccharide, LPS) (Buapool, et al., 2013) ดังนั้นจากข้อมูลข้างต้น ขลู่ จึงเป็นพืชเป้าหมายท่ีเป็น
พืชสมุนไพรจากภาคตะวันออก ท่ีจะถูกน ามาใช้เพื่อท าการศึกษาและค้นหากลไกการยับยั้งการอักเสบของสาร
ออกฤทธิ์ท่ีเป็นส่วนประกอบส าคัญ เพื่อน ามาอธิบายภาพรวมในเชิงระบบ ว่าสารออกฤทธิ์จากใบขลู่นี้มี
บทบาทและความส าคัญต่อการเปล่ียนแปลงลักษณะการตอบสนองการอักเสบได้อย่างไรบ้าง 

ปฏิสัมพันธ์ระหว่างโปรตีนและสารโมเลกุลขนาดเล็กเป็นส่วนประกอบท่ีส าคัญในกระบวนการทาง
ชีวภาพของส่ิงมีชีวิต สารออกฤทธิ์จากธรรมชาติก็เป็นสารเคมีท่ีมีโมเลกุลขนาดเล็กท่ีจะมีปฏิสัมพันธ์ที่จ าเพาะ
กับกลุ่มโปรตีนเป้าหมายของเซลล์ ท่ีท าให้เกิดผลตอบสนองเชิงระบบผ่านกลไกของปฏิสัมพันธ์ระหว่างโปรตีน
หรือการส่งผ่านสัญญาณภายในเซลล์ ปัจจุบันได้มีการเก็บรวบรวมข้อมูลปฏิสัมพันธ์ระหว่างโปรตีนกับสาร
โมเลกุลขนาดเล็กไว้ในฐานข้อมูลสาธารณะออนไลน์ ตัวอย่างเช่น ChEMBL (Davies, et al., 2015) และ 
STITCH (Szklarczyk, el al. 2016) ท่ีท าให้ ผู้วิ จัย ท่ีมีความสนใจสามารถเข้าถึงและดาวน์โหลดข้อมูล
ปฏิสัมพันธ์เหล่านี้มาใช้เพื่อการวิจัยได้ ChEMBL (Davies, et al., 2015) เป็นฐานข้อมูลท่ีมีขนาดใหญ่ซึ่งได้มี
การพัฒนาขึ้นมาเพื่อรองรับการวิจัยท่ีเกี่ยวข้องกับการค้นหายาชนิดใหม่ (drug discovery) และงานเคมีทาง
การแพทย์ (medicinal chemistry) เป็นฐานข้อมูลท่ีท าการเก็บรวบรวมข้อมูลเชิงสัมพันธ์ของลิแกนด์และชีว
โมเลกุลเป้าหมาย ท่ีมีการรายงานในบทความวิจัยเคมีทางการแพทย์ ซึ่งผ่านการตรวจทานและดึงข้อมูลโดย
ที ม ง า น ผู้ เ ช่ี ย ว ช า ญ  ซึ่ ง ไ ด้ มี ก า ร ป รั บ ป รุ ง ฐ า น ข้ อ มู ล ล่ า สุ ด เป็ น เ ว อ ร์ ช่ั น  2 .0 . x 
(https://www.ebi.ac.uk/chembl/api/data/docs) นอกจากนี้ยังสามารถค้นหาข้อมูลปฏิสัมพันธ์ระหว่าง
โปรตีนและสารออกฤทธิ์ได้จากฐานข้อมูล STITCH (Szklarczyk, el al. 2016) ท่ีมีการปรับปรุงข้อมูลล่าสุด
เป็นเวอร์ช่ัน 5.0 โดยฐานข้อมูล STITCH (Search Tool for Interacting Chemicals) อาศัยการรวบรวม
ข้อมูลปฏิสัมพันธ์จากฐานข้อมูลอื่น (many databases) บทความวิจัย (texts) และกระบวนการท านาย
ปฏิสัมพันธ์ (prediction methods) แล้วน ามาท าให้สามารถน าเสนอผลการสืบค้นปฏิสัมพันธ์ของสารเคมี
จ านวนมากกว่า 430,000 ชนิด อยู่ในรูปแบบของเครือข่ายปฏิสัมพันธ์ (interaction network) ท่ีง่ายต่อการ
ใช้งานและการท าความเข้าใจว่าสารเคมีแต่ละชนิดนั้นมีปฏิสัมพันธ์กับโปรตีนเป้าหมายอย่างไรบ้าง โดยในเวอร์
ช่ันล่าสุดนี้สามารถคัดกรองโปรตีนหรือสารเคมีท่ีไม่มีความเกี่ยวข้องกับเนื้อเยื่ อท่ีต้องการศึกษาได้ จาก
ฐานข้อมูลท่ีกล่าวถึงข้างต้นท้ังสองฐานข้อมูลนี้จะเป็นแหล่งข้อมูลท่ีส าคัญของปฏิสัมพันธ์ระหว่างโปรตีนกับสาร
ออกฤทธิ์จากธรรมชาติท่ีเราสนใจ 

นอกจากนี้ยังมีข้อมูลท่ีจะต้องน ามาใช้เพื่อสร้างเครือข่ายปฏิสัมพันธ์ให้มีความสมบูรณ์มากยิ่งขึ้น ซึ่ง
สามารถท าได้โดยใช้ข้อมูลปฏิสัมพันธ์ระหว่างโปรตีนกับโปรตีนท่ีสามารถดาวน์โหลดได้จากฐานข้อมูล
สาธารณะ STRING (Szklarczyk, el al. 2017) เนื่องจากกระบวนการระดับเซลล์ และชีววิทยาเชิงระบบ
ส่วนมากเกี่ยวข้องกับการท าหน้าท่ีร่วมกันซึ่งเกิดจากการมีปฏิสัมพันธ์ระหว่างโปรตีน อย่างไรก็ตามข้อมูล
ปฏิสัมพันธ์ที่รู้กันอยู่แล้วกับท่ีถูกท านายขึ้นมามีการเก็บรวบรวมอย่างกระจัดกระจายในหลายแหล่งฐานข้อมูล 
ซึ่งมีความแตกต่างกันในมาตรฐานและรูปแบบของการจัดเก็บ ฐานข้อมูลสาธารณะ STRING จึงได้ท าการ
รวบรวมและผสมผสานข้อมูลปฏิสัมพันธ์ระหว่างโปรตีนกับโปรตีนเหล่านี้เข้าด้วยกัน อันประกอบไปด้วย
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ปฏิสัมพันธ์ทางตรง (direct or physical interaction) และปฏิสัมพันธ์โดยอ้อม (indirect or functional 
interaction) โดยในเวอร์ช่ันล่าสุดของ STRING คือเวอร์ช่ัน 10.0 ท่ีประกอบได้ด้วยข้อมูลจากส่ิงมีชีวิต
มากกว่า 2,000 ชนิด ท่ีมีการแสดงความเช่ือมโยงของข้อมูลและการจัดกลุ่มโปรตีนออร์โธโลยี (orthology) 
ระหว่างส่ิงมีชีวิต รวมท้ังการจัดจ าแนกความสัมพันธ์แบบไฟโลเจเนติก ดังนั้นข้อมูลปฏิสัมพันธ์ระหว่างโปรตีน
กับโปรตีนท่ีได้จากฐานข้อมูล STRING ก็จะท าให้เครือข่ายปฏิสัมพันธ์ของโปรตีนกับสารออกฤทธิ์มีความ
ครบถ้วนและสมบูรณ์เพิ่มมากขึ้น และพร้อมท่ีจะน าไปวิเคราะห์เครือข่ายร่วมกับยีนการอักเสบท่ีได้จาก
ฐานข้อมูลสาธารณะของยีนท่ีเกี่ยวข้องกับโรค ได้แก่ฐานข้อมูล DisGeNET (Piñero et al., 2015) OMIM 
(McKusick, 2007) และ UniProt (Apweiler et al., 2004) เพื่อค้นหาโมดูลท่ีมียีนสมาชิกซึ่งเป็นยีนการ
อักเสบซึ่งจะท าให้ทราบบทบาทท่ีส าคัญของสารออกฤทธิ์ทางธรรมชาติท่ีสนใจเบ้ืองต้น 

การวิเคราะห์เครือข่ายปฏิสัมพันธ์ระหว่างโปรตีนและสารออกฤทธิ์ทางธรรมชาติซึ่งมีขนาดใหญ่ 
สามารถโปรแกรม Cytoscape (Shannon, et al., 2003) ในการแสดงผลและวิเคราะห์เครือข่ายปฏิสัมพันธ์ท่ี
ได้ แต่อย่างไรก็ตาม การวิเคราะห์เครือข่ายข้างต้นยังไม่เพียงพอต่อการอธิบายและค้นหาบทบาทท่ีส าคัญของ
สารออกฤทธิ์ จึงต้องมีการคัดเลือกเครือข่ายย่อยหรือโมดูลท่ีมีบทบาทส าคัญต่อการตอบสนองของสารออก
ฤทธิ์ และสามารถน ามาแปลผลทางชีวภาพได้โดยง่าย ซึ่งการคัดเลือกโมดูลนี่สามารถท าได้โดยการใช้โปรแกรม
ปล๊ักอินของโปรแกรม Cytoscape ตัวอย่างเช่น โปรแกรม MCODE (Molecular Complex Detection) 
(Bader and Hogue, 2003) ท่ีจะท าการคัดเลือกเครือข่ายย่อยหรือโมดูลท่ีมีการเช่ือมต่อกันอย่างหนาแน่น ท่ี
ถือว่าเป็นกลุ่มของโปรตีนท่ีมีปฏิสัมพันธ์ร่วมกันและมีลักษณะเป็นสารชีวโมเลกุลเชิงซ้อน (biomolecular 
complexes) โดยอาศัยวิธีการจัดกลุ่มความหนาแน่นของการมีปฏิสัมพันธ์ของโปรตีนบนพื้นฐานของ graph 
clustering methods โดยในงานวิจัยนี้ได้ทดลองการใช้ MCODE ในการคัดเลือกโมดูลของกลุ่มโปรตีนจาก
เครือข่ายปฏิสัมพันธ์ของโปรตีนในยีสต์ Saccharomyces cerevisiae ซึ่งพบว่าโมดูลส่วนใหญ่ท่ีค้นพบมีความ
สอดคล้องกับสารประกอบเชิงซ้อนของโปรตีน (protein complexes) ท่ีรู้อยู่แล้ว 

ภายหลังการคัดเลือกโมดูลท่ีเป็นสารประกอบเชิงซ้อนของโปรตีน จากเครือข่ายขนาดใหญ่ของ
ปฏิสัมพันธ์ระหว่างโปรตีนกับสารออกฤทธิ์ที่สนใจแล้ว ก็จะน าโมดูลเหล่านี้มาท าท าการแปลผลทางชีวภาพโดย
ใช้ข้อมูลของยีนสมาชิกภายในโมดูลท่ีถูกคัดเลือก มาวิเคราะห์ด้วยโปรแกรม BiNGO (Biological Networks 
Gene Ontology) (Maere, et al., 2005) ซึ่งเป็นโปรแกรมปล๊ักอินของโปรแกรม Cytoscape (Shannon, 
et al., 2003) เช่นเดียวกัน โดย BiNGO จะอาศัยข้อมูลยีนออนโทโลยี (Gene Ontology, GO) มาท าการ
ค้นหาฟังก์ชันของกลุ่มยีนท่ีเป็นสมาชิกในเครือข่ายท่ีท าการวิเคราะห์ โดยผลท่ีได้จะเป็นรายช่ือของฟังก์ชันยีน
ออนโทโลยีท่ีน่าจะเป็นฟังก์ชันหลักของกลุ่มยีนเหล่านั้น ท าให้การแปลผลฟังก์ชันยีนออนโทโลยีของยีนสมาชิก
ในโมดูลในบางครั้งเป็นเรื่องท่ียาก จึงจ าเป็นต้องมีวิธีการท่ีจะท าการจัดกลุ่มฟังก์ชันท่ีได้เหล่านี้ เพื่อหา
ความสัมพันธ์ของโมดูลผ่านฟังก์ชันยีนออนโทโลยี ซึ่งจะเป็นอีกวิธีการหนึ่งท่ีจะท าการพัฒนาในโครงการวิจัยนี้ 
เพื่อให้ได้ผลของฟังก์ชันจากแต่ละโมดูลท่ีพร้อมจะน ามาใช้ในการอธิบายกลไกการยับยั้งการอักเสบของกลุ่ม
สารออกฤทธิ์ทางธรรมชาติท่ีสนใจศึกษา ซึ่งในท่ีนี้จะเป็นกลุ่มสารออกฤทธิ์จากตัวอย่างพืชสมุนไพรท้องถิ่นภาค
ตะวันออก คือ ขลู่ (Pluchea indica (L.) Less (Suriyaphan, 2014) เพื่อค้นหาบทบาทของกลุ่มสารออกฤทธิ์
จากใบขลู่ท่ีมีต่อการยับยั้งการอักเสบ และเพื่อน ามาเป็นต้นแบบของการพัฒนากระบวนการทางชีวสารสนเทศ
ท่ีสามารถน าไปใช้ในการค้นหาบทบาทของสารออกฤทธิ์จากพืชสมุนไพรชนิดอื่นท่ีมีต่อการยับยั้งการอักเสบ ท่ี
อาจน าไปประยุกต์ใช้กับโรคหรืออาการทางการแพทย์อื่นท่ีน่าสนใจต่อไปในอนาคต 
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บทท่ี 3 

วัสดุ อุปกรณ์ และวิธีกำรทดลอง 

 

3.1  วัสดุ และอุปกรณ์ 
3.1.1 เคร่ืองมือและโปรแกรมทำงชีวสำรสนเทศ 

1. เครื่องคอมพิวเตอร์ส่วนบุคคล (Personal Computer)          
a. เครื่องคอมพิวเตอร์ส่วนบุคคล (Personal Computer) 

Processor: Intel(R) Core™ i5-4200U CPU @ 1.60GHz 1.60GHz 
Installed RAM: 4.00 GB 
System type: 64-bit Operating System, x64-based processor 

b. เครื่องคอมพิวเตอร์ส่วนบุคคล 
Processor: Intel® Core™ i5-7200U CPU @ 2.50Ghz 2.71GHz 
Installed RAM: 4.00 GB           
System type: 64-bit Operating System, x64-based processor   

2. โปรแกรม Cytoscape version 3.6.1 (Shannon, et al., 2003) เป็นแพลตฟอร์มท่ีใช้ส าหรับงาน
ด้านชีวสารสนเทศในการวิเคราะห์เครือข่ายปฏิสัมพันธ์ระดับโมเลกุล เพื่อศึกษาพฤติกรรมรวมถึง
รูปแบบของเครือข่ายปฏิสัมพันธ์ระหว่างโปรตีนหรือยีนท่ีสนใจ โดยสามารถดาวน์โหลดโปรแกรมท่ี
เว็บไซต์ (http://www.cytoscape.org/) 

3. โปรแกรมไมโครซอฟท์เอกซ์เซล (Microsoft Excel) version 14.0.4760.1000(64-bit) (©2010 
Microsoft Corporation)  

4. โปรแกรม Notepad++ version 6.9.2 (http://notepad-plus-plus.org/) 
5. ฐานข้อมูลสาธารณะ ChEMBL (https://www.ebi.ac.uk/chembl/) (Davies, et al., 2015) 
6. ฐานข้อมูลสาธารณะ STITCH version 5.0 (http://stitch.embl.de/) (Szklarczyk, et al., 2016) 
7. ฐานข้อมูลสาธารณะ STRING version 10.5 (http://string-db.org/) (Szklarczyk, et al., 2017) 
8. ฐานข้อมูลสาธารณะ DisGeNET (http://www.disgenet.org/ web/DisGeNET/ menu/home)  

(Piñero, et al., 2015) 
9. ฐานข้อมูลสาธารณะ OMIM (http://www.omim.org/) (McKusick, 2007) 
10. ฐานข้อมูลสาธารณะ UniProt (http://www.uniprot.org/) (Apweiler et al., 2004)  
11. ฐานข้อมูลสาธารณะ David version 6.7 (https://david.ncifcrf.gov/) (Jiao, et al., 2012)  
12. ฐานข้อมูลสาธารณะ GeneCard (https://www.genecards.org/) (Stelzer, et al., 2016) 
13. ฐ า น ข้ อ มู ล ส า ธ า ร ณ ะ  Dr. Duke's Phytochemical and Ethnobotanical Databases 

(https://phytochem.nal.usda.gov/phytochem/search/list) 
14. โปรแกรม MCODE version 1.5.1 (Bader & Hogue, 2003) เป็นปล๊ักอินของ Cytoscape ท่ีใช้

ส าหรับการจัดกลุ่มเครือข่าย การตรวจสอบปฏิสัมพันธ์และความสัมพันธ์ระหว่างโมเลกุลเชิงซ้อน โดย
สามารถติดต้ังโปรแกรมปล๊ักอิน MCODE version 1.4.2  โดยดาวน์โหลดผ่านโปรแกรม Cytoscape 
หรือดาวน์โหลดปล๊ักอินได้ท่ีเว็บไซต์ (http://apps. cytoscape.org /apps/mcode) 
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15. โปรแกรม  BiNGO version 3 .0 .3  (Maere, Heymans, & Kuiper, 2005 ) เป็ น ป ล๊ักอิน ขอ ง 
Cytoscape ท่ีใช้ส าหรับการค้นหาความสัมพันธ์และหน้าท่ีของกลุ่มยีนด้วยยีนออนโทโลยี (Gene 
Ontology, GO) โดยสามารถติดต้ังปล๊ักอิน BiNGO version 3.0.3 โดยดาวน์โหลดผ่านโปรแกรม 
Cytoscape หรือดาวน์โหลดปล๊ักอินได้ท่ีเว็บไซต์  (http://apps.cytoscape. org /apps/bingo) 

16. โปรแกรม VENNY version 2.1 (Oliveros, 2007) เป็นโปรแกรมท่ีใช้เปรียบเทียบข้อมูลระหว่างชุด
ข้อมูล ซึ่งสามารถใช้งานได้ท่ีเว็บไซต์(http://bioinfogp.cnb.csic.es /tools/venny/index.html) 
 

3.2  วิธีกำรทดลอง  
การตรวจสอบกระบวนการทางชีวสารสนเทศท่ีเหมาะสมเพื่อน ามาใช้ในการคัดเลือกโมดูลเพื่อศึกษา

กลไกการยับย้ังการอักเสบของสารออกฤทธิ์จากพืชสมุนไพรในภาคตะวันออก จะเริ่มการศึกษาโดยอาศัยข้อมูล
สารออกฤทธิ์ของพืชสมุนไพร ขลู่ (Pluchea indica (L.) Less (Suriyaphan, 2014) และพืชสมุนไพรชนิดอื่น 
(Andarwulan, et al., 2012) ท่ีจะน ามาใช้เป็นแหล่งอ้ างอิ งข้อมูลเบื้ องต้นของสารออกฤทธิ์ ท่ี เป็น
ส่วนประกอบ  และน ามาใช้ในการค้นหาโปรตีนท่ีเป็นเป้าหมายและมีความสัมพันธ์ของการออกฤทธิ์ของสารท่ี
เป็นส่วนประกอบ โดยอาศัยกระบวนการทางชีวสารสนเทศท่ีประกอบไปด้วยขั้นตอนดังนี้ คือ (1) การค้นหา
โปรตีนเป้าหมายของสารออกฤทธิ์โดยใช้ฐานข้อมูลสาธารณะ ChEMBL (Davies, et al., 2015) และ STITCH 
(Szklarczyk, el al. 2016) (2) การสืบค้นข้อมูลปฏิสัมพันธ์ระหว่างโปรตีนกับโปรตีนในฐานข้อมูล STRING 
(Szklarczyk, el al. 2017) (3) การค้นหาข้อมูลของยีนท่ีเกี่ยวข้องกับการอักเสบท่ีตรวจสอบได้จากฐานข้อมูล
สาธารณะของยีนท่ีเกี่ยวข้องกับโรค ได้แก่ ฐานข้อมูล DisGeNET (Piñero et al., 2015) OMIM (McKusick, 
2007) และ UniProt (Apweiler et al., 2004) (4) การวิเคราะห์เครือข่ายปฏิสัมพันธ์ของโปรตีนและการ
ค้นหาโมดูลท่ีมีความส าคัญ โดยใช้โปรแกรมวิเคราะห์เครือข่าย Cytoscape (Shannon, et al., 2003) พร้อม
ด้วยโปรแกรมปล๊ักอินท่ีใช้ในการค้นหาโมดูล เช่น MCODE (Bader and Hogue, 2003) เป็นต้น โดยวิเคราะห์
เครือข่ายและค้นหาโมดูลร่วมกับข้อมูลยีนการอักเสบ และ (5) การแปลผลทางชีวภาพโดยใช้ข้อมูลของยีน
สมาชิกภายในโมดูลท่ีถูกคัดเลือกด้วยโปรแกรมปล๊ักอิน BiNGO (Maere, et al., 2005) และน าข้อมูลการแปล
ผลทางชีวภาพท่ีได้ มาท าการจัดกลุ่มเพื่อค้นหาความเช่ือมโยงระหว่างกลุ่มยีนสมาชิกภายในโมดูลเพื่อน าไปใช้
ในการแปลผลเปรียบเทียบของกลไกการตอบสนองในระดับโมเลกุล กับผลการตอบสนองการอักเสบในระดับ
สรีรวิทยา โดยภาพรวมของการวิจัย แสดงดัง รูปท่ี 3-1 และรายละเอียดของแต่ละขั้นตอนมีดังต่อไปนี้ 
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ภำพที่ 3-1   ภาพรวมของกระบวนการทางชีวสารสนเทศเพื่อช่วยในการศึกษากลไกการยับยั้งการอักเสบของ

สารออกฤทธิ์จากธรรมชาติท่ีได้จากพืชสมุนไพรในภาคตะวันออก 

 

3.2.1  กำรค้นหำโปรตีนเป้ำหมำยของสำรออกฤทธิ์ 

จากการรวบรวมข้อมูลของบทความวิจัยของส่วนประกอบสารออกฤทธิ์และการประยุกต์ใช้ของพืช
สมุนไพร ขลู่ (Pluchea indica (L.) Less โดย Suriyaphan (2014) ซึ่งเป็นพืชสมุนไพรและเป็นพื้นท้องถิ่นท่ี
ส าคัญของภาคตะวันออก ท่ีนิยมน ามาใช้รับประทาน และยังสามารถน าใบมาผ้ึงให้แห้งและต้มกับน้ าด่ืมหรือชง
แทนชา ซึ่งในส่วนของใบขลู่ยังอุดมไปด้วยสารออกฤทธิ์ทางธรรมชาติท่ีส าคัญ ซึ่งจะถูกน ามาใช้เป็นข้อมูลของ
สารออกฤทธิ์จากใบขลู่ ได้แก่ -carotene, chlorogenic acid, caffeic acid, ferulic acid, quercetin, 
kaempferol, myricetin, luteolin, apigenin, anthocyanins และ carotenoids เป็นต้น รวมไปถึงข้อมูล
จากผลการศึกษาสารออกฤทธิ์ที่เป็นส่วนประกอบในพืชสมุนไพรจ านวนท้ังส้ิน 24 ชนิด ซึ่งเป็นพืชท้องถิ่นของ
ประเทศอินโดนี เซีย ท่ีมีชนิดและสายพันธุ์ เช่น เดียวกันกับ ท่ีพบในภูมิภาคต่างๆ ของประเทศไทย 
(Andarwulan, et al., 2012) ท่ีจะน ามาใช้เป็นแหล่งอ้างอิงเพิ่มเติมส าหรับการศึกษาเปรียบเทียบกับพืช
สมุนไพรชนิดอื่น และอาจจะพัฒนารูปแบบของการใช้ข้อมูลของปริมาณสารออกฤทธิ์แต่ละชนิดท่ีเป็น
ส่วนประกอบต่อไปในอนาคต จากข้อมูลสารออกฤทธิ์ท่ีส าคัญของใบขลู่ จะน ามาสืบค้นข้อมูลปฏิสัมพันธ์
ระหว่างโปรตีนและสารโมเลกุลขนาดเล็ก ท่ีมีการเก็บรวบรวมข้อมูลปฏิสัมพันธ์ระหว่างโปรตีนกับสารโมเลกุล
ขนาดเล็กไว้ในฐานข้อมูลสาธารณะออนไลน์ ตัวอย่างเช่น ChEMBL (Davies, et al., 2015) เป็นฐานข้อมูลท่ีมี
ขนาดใหญ่ซึ่งได้มีการพัฒนาขึ้นมาเพื่อรองรับการวิจัยท่ีเกี่ยวข้องกับการค้นหายาชนิดใหม่ (drug discovery) 
และงานเคมีทางการแพทย์ (medicinal chemistry) นอกจากนี้ยังสามารถค้นหาข้อมูลปฏิสัมพันธ์ระหว่าง
โปรตีนและสารออกฤทธิ์ได้จากฐานข้อมูล STITCH (Szklarczyk, el al. 2016) ท่ีมีการปรับปรุงข้อมูลล่าสุด
เป็นเวอร์ช่ัน 5.0 เมื่อได้ข้อมูลของโปรตีนเป้าหมายแล้วก็จะน ามาท าการตรวจสอบโปรตีนเหล่านั้นอีกครั้งหนึ่ง 
ก่อนท่ีจะน าข้อมูลดังกล่าวมาใช้เป็นแหล่งข้อมูลท่ีส าคัญของปฏิสัมพันธ์ระหว่างโปรตีนกับสารออกฤทธิ์จาก
ธรรมชาติท่ีเราสนใจ เพื่อน าไปสืบค้นในขั้นตอนต่อไป 
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3.2.2  กำรสืบค้นข้อมูลปฏิสัมพันธ์ระหว่ำงโปรตีนกับโปรตีน 

จากข้อมูลปฏิสัมธ์ระหว่างโปรตีนกับสารออกฤทธิ์ข้างต้น จะน ามาใช้ในการค้นหาข้อมูลปฏิสัมพันธ์
ระหว่างโปรตีนกับโปรตีน โดยการใช้ข้อมูลรายช่ือ ข้อมูลล าดับกรดอะมิโน และข้อมูลเชิงโครงสร้าง มาใช้ใน
การสืบค้น ข้อมูลปฏิสัมพันธ์ระหว่างโปรตีนกับโปรตีนท่ีสามารถดาวน์โหลดได้จากฐานข้อมูลสาธารณะ 
STRING (Szklarczyk, el al. 2017) เนื่องจากกระบวนการระดับเซลล์ และชีววิทยาเชิงระบบส่วนมาก
เกี่ยวข้องกับการท าหน้าท่ีร่วมกันซึ่งเกิดจากการมีปฏิสัมพันธ์ระหว่างโปรตีน อย่างไรก็ตามข้อมูลปฏิสัมพันธ์ที่รู้
กันอยู่แล้วกับท่ีถูกท านายขึ้นมามีการเก็บรวบรวมอย่างกระจัดกระจายในหลายแหล่งฐานข้อมูล ซึ่งมีความ
แตกต่างกันในมาตรฐานและรูปแบบของการจัดเก็บ ฐานข้อมูลสาธารณะ STRING จึงได้ท าการรวบรวมและ
ผสมผสานข้อมูลปฏิสัมพันธ์ระหว่างโปรตีนกับโปรตีนเหล่านี้เข้าด้วยกัน อันประกอบไปด้วยปฏิสัมพันธ์ทางตรง 
(direct or physical interaction) และปฏิสัมพันธ์โดยอ้อม (indirect or functional interaction) โดยใน
เวอร์ช่ันล่าสุดของ STRING คือเวอร์ช่ัน 10.0 ท่ีประกอบได้ด้วยข้อมูลจากส่ิงมีชีวิตมากกว่า 2,000 ชนิด ท่ีมี
การแสดงความเช่ือมโยงของข้อมูลและการจัดกลุ่มโปรตีนออร์โธโลยี (orthology) ระหว่างส่ิงมีชีวิต ดังนั้น
ข้อมูลปฏิสัมพันธ์ระหว่างโปรตีนกับโปรตีนท่ีได้จากฐานข้อมูล STRING ก็จะท าให้เครือข่ายปฏิสัมพันธ์ของ
โปรตีนกับสารออกฤทธิ์มีความครบถ้วนและสมบูรณ์เพิ่มมากขึ้น 

3.2.3  กำรค้นหำกลุ่มยีน/โปรตีนที่เก่ียวข้องกับกำรอักเสบ 

ในการค้นหากลุ่มยีน/โปรตีน ท่ีเกี่ยวข้องกับการอักเสบ จะอาศัยการสืบค้นจากฐานข้อมูลสาธารณะ
ของยีน/โปรตีนท่ีเกี่ยวข้องกับโรค จ านวนอย่างน้อย 3 ฐานข้อมูล ได้แก่ ฐานข้อมูล DisGeNET (Piñero et 
al., 2015) OMIM (McKusick, 2007) และ UniProt (Apweiler et al., 2004) ซึ่งในแต่ละฐานข้อมูลจะมี
วิธีการเก็บรวบรวมและวิธีการได้มาซึ่งข้อมูลความสัมพันธ์ระหว่างยีน/โปรตีนและค าส าคัญของโรคท่ีเกี่ยวข้อง
แตกต่างกันไป ดังนั้นจากการสืบค้นกลุ่มยีน/โปรตีน โดยการใช้ใช้ค าส าคัญ (keyword) ว่า “inflammation” 
ในแต่ละฐานข้อมูล ก็จะท าให้ได้ชุดข้อมูลของกลุ่มยีน/โปรตีน ออกมาจากแต่ละฐานข้อมูลท่ีมีท้ังเหมือนและ
แตกต่างกัน โดยจะท าการคัดเลือกกลุ่มยีน/โปรตีน ท่ีมีความเหมือนหรือสามารถสืบค้นได้ต้ังแต่สองฐานข้อมูล
ขึ้นไป น ามาใช้เป็นกลุ่มยีน/โปรตีน ท่ีเกี่ยวข้องกับการอักเสบ (inflammatory genes/proteins) เพื่อน ามาใช้
ในการวิเคราะห์กับข้อมูลเครือข่ายปฏิสัมพันธ์ระหว่างโปรตีนและสารออกฤทธิ์ทางธรรมชาติต่อไป 

3.2.4  กำรวิเครำะห์เครือข่ำยปฏิสัมพันธ์ของโปรตีนและกำรค้นหำโมดูลที่มีควำมส ำคัญ 

จากข้อมูลปฏิสัมพันธ์ระหว่างโปรตีนกับสารออกฤทธิ์ และข้อมูลปฏิสัมพันธ์ระหว่างโปรตีนกับโปรตีน 
จะถูกน ามารวมข้อมูลกันและน าไปแสดงผลและวิเคราะห์เครือข่ายปฏิสัมพันธ์ด้วยโปรแกรม Cytoscape 
(Shannon, et al., 2003) ท่ีจะท าการผสมผสานข้อมูลของโปรตีนหรือโหนด (node) และข้อมูลปฏิสัมพันธ์
หรือเอดจ์ (edge) ท่ีเป็นส่วนประกอบในเครือข่ายท้ังหมดมาใช้เป็นส่วนร่วมของการวิเคราะห์เครือข่าย 
ตัวอย่างเช่น ข้อมูลกลุ่มยีน/โปรตีน ท่ีเกี่ยวข้องกับการอักเสบ ข้อมูลของระดับค่าการมีปฏิสัมพันธ์ระหว่าง
โปรตีน เป็นต้น ซึ่งจะน ามาท าการวิเคราะห์เครือข่ายปฏิสัมพันธ์โดยอาศัยเครื่องมือพื้ นฐานของโปรแกรม 
Cytoscape (Shannon, et al., 2003) พร้อมด้วยการใช้โปรแกรมปล๊ักอินท่ีมีลักษณะการท างานเฉพาะด้าน 
เช่นโปรแกรมท่ีใช้ในการค้นหาเครือข่ายย่อยหรือโมดูลท่ีมีความส าคัญจากโครงสร้างของเครือข่ายปฏิสัมพันธ์ 
เช่น โปรแกรม MCODE (Bader and Hogue, 2003) ท่ีจะท าการคัดเลือกเครือข่ายย่อยหรือโมดูลท่ีมีการ
เช่ือมต่อกันอย่างหนาแน่น ท่ีถือว่าเป็นกลุ่มของโปรตีนท่ีมีปฏิสัมพันธ์ร่วมกัน มีหน้าท่ีและการท างานร่วมกัน 
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รวมท้ังอาจเป็นสารชีวโมเลกุลเชิงซ้อน (biomolecular complexes) ท่ีส าคัญในระบบทางชีวภาพ เพื่อน า
โมดูลท่ีถูกคัดเลือกน ามาแปลผลทางชีวภาพต่อไป 

3.2.5  กำรแปลผลทำงชีวภำพ 

 จากโมดูลท่ีถูกคัดเลือกจะน ามาท าการแปลผลทางชีวภาพ โดยใช้โปรแกรม BiNGO (Biological 
Networks Gene Ontology) (Maere, et al., 2005) ซึ่งเป็นโปรแกรมปล๊ักอินของโปรแกรม Cytoscape 
(Shannon, et al., 2003) ในการวิเคราะห์ข้อมูลฟังก์ชันทางชีวภาพของยีนสมาชิกในแต่ละโมดูล โดยผลท่ีได้
จะเป็นรายช่ือของฟังก์ชันยีนออนโทโลยี (GO, Gene Ontology) ท่ีน่าจะเป็นฟังก์ชันหลักของกลุ่มยีนเหล่านั้น 
ซึ่งจะมีการแสดงผล GO ท่ีผ่านค่าความน่าเช่ือถือในระดับท่ีผู้วิจัยสามารถปรับแต่งค่าได้ แต่ก็จะท าให้ได้
จ านวนของ GO ในแต่ละโมดูลมีผลออกมาเป็นจ านวนมาก ดังนั้นการแปลผลฟังก์ชันยีนออนโทโลยีของยีน
สมาชิกในโมดูลในบางครั้งจึงเป็นเรื่องท่ียาก จึงมีความจ าเป็นท่ีจะต้องมีวิธีการท่ีจะท าการจัดกลุ่มฟังก์ชันท่ีได้
เหล่านี้ เพื่อหาความสัมพันธ์ของโมดูลผ่านฟังก์ชันยีนออนโทโลยี ซึ่งจะเป็นอีกวิธีการหนึ่งท่ีจะท าการพัฒนาใน
โครงการวิจัยนี้ เพื่อให้ได้ผลของฟังก์ชันจากแต่ละโมดูลท่ีพร้อมจะน ามาใช้ในการอธิบายกลไกระดับโมเลกุลท่ี
เช่ือมโยงกับการเปล่ียนแปลงท่ีเกิดขึ้นในระดับสรีรวิทยา ของการยับยั้งการอักเสบของกลุ่มสารออกฤทธิ์ทาง
ธรรมชาติท่ีสนใจศึกษา ซึ่งในท่ีนี้จะเป็นกลุ่มสารออกฤทธิ์จากตัวอย่างพืชสมุนไพรท้องถิ่นภาคตะวันออก คือ 
ขลู่ (Pluchea indica (L.) Less (Suriyaphan, 2014) เพื่อค้นหาบทบาทของกลุ่มสารออกฤทธิ์จากใบขลู่ท่ีมี
ต่อการยับยั้งการอักเสบ และเพื่อน ามาเป็นต้นแบบของการพัฒนากระบวนการทางชีวสารสนเทศท่ีสามารถ
น าไปใช้ในการค้นหาบทบาทของสารออกฤทธิ์จากพืชสมุนไพรชนิดอื่นท่ีมีต่อการยับยั้งการอักเสบ หรืออาการ
ทางการแพทย์อื่นท่ีน่าสนใจต่อไปในอนาคต 
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บทท่ี 4 

ผลกำรทดลอง 

 

4.1   กำรค้นหำโปรตีนเป้ำหมำยของสำรออกฤทธิ์ 
การค้นหาโปรตีนเป้าหมายของสารออกฤทธิ์จะน าข้อมูลสารแต่ละชนิดท่ีพบในพืชกลุ่มชาใบขลู่และหัว

ห อ ม จ า น ว น ท้ั ง ส้ิ น  10 ช นิ ด  ไ ด้ แ ก่  Apigenin, Fisetin, Kaempferol, Quercetin, Myricetin, 
Isorhamnetin, Catechin, Epigallocatechin gallate, Epicatechin และ Theaflavin เพื่อน ามาใช้ในการ
หากลไกการยับยั้งการอักเสบ ซึ่งจะอาศัยข้อมูลโปรตีนเป้าหมายของสารออกฤทธิ์แต่ละชนิดท่ีพบในมนุษย์ท่ีได้
จากการดาวน์โหลดข้อมูลภายใต้ฐานข้อมูลสาธารณะ ChEMBL (Davies, et al., 2015) และฐานข้อมูล
สาธารณะ STITCH (Szklarczyk, el al. 2016) โดยมีรายละเอียดของข้อมูลสารออกฤทธิ์ และจ านวนโปรตีน
เป้าหมายท่ีค้นพบเพื่อน าไปค้นหาปฏิสัมพันธ์ระหว่างโปรตีน จากฐานข้อมูลสาธารณะ STRING (Szklarczyk, 
et al., 2017) แสดงดังตารางท่ี 4-1  
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ตำรำงที่ 4-1  จ านวนโปรตีนเป้าหมายของสารออกฤทธิ์จากการสืบค้นด้วยฐานข้อมูล ChEMBL, STITCH และ 
STRING 

กลุ่มสำร สำร จ ำนวนโปรตีนเป้ำหมำยท่ี
ค้นพบจำกฐำนขอ้มูล 

ChEMBL และ STITCH 

จ ำนวนโปรตีนเป้ำหมำยที่
สืบค้นในฐำนข้อมูล 

STRING 

Flavones Apigenin 

 

196 193 

Favonols Fisetin 

 

69 69 

Kaempferol 

 

90 90 

Quercetin 

 

164 159 

Myricetin 

 

95 95 
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ตำรำงที่ 4-1  (ต่อ) 

กลุ่มสำร สำร จ ำนวนโปรตีนเป้ำหมำยท่ี
ค้นพบจำกฐำนขอ้มูล 

ChEMBL และ STITCH 

จ ำนวนโปรตีนเป้ำหมำยที่
สืบค้นในฐำนข้อมูล 

STRING 

Favonols Isorhamnetin 

 

23 23 

Flavanols Catechin 

 

47 44 

Epigallocatechin gallate 

 

56 56 

Epicatechin 

 

42 42 

Theaflavin 

 

11 11 
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4.2   กำรสืบค้นข้อมูลปฏิสัมพันธ์ระหว่ำงโปรตีนกับโปรตีน 
จากข้อมูลโปรตีนเป้าหมายแต่ละชนิดท่ีพบในสารออกฤทธิ์กลุ่มฟลาโวนอยด์ ท้ัง 10 ชนิด ได้แก่ 

Apigenin, Fisetin, Kaempferol, Quercetin, Myricetin, Isorhamnetin, Catechin, Epigallocatechin 
gallate, Epicatechin และ Theaflavin จะถูกน ามาสืบค้นข้อมูลปฏิสัมพันธ์ระหว่างโปรตีนกับโปรตีนของ
มนุษย์ (Homo sapiens) ภายใต้ฐานข้อมูลสาธารณะ STRING (Szklarczyk, et al., 2017) ซึ่งเป็นฐานข้อมูล
ท่ีรวบรวมปฏิสัมพันธ์ของโปรตีนและครอบคลุมส่ิงมีชีวิตจ านวนมาก โดยตัวอย่างผลท่ีได้จากการสืบค้น
ปฏิสัมพันธ์ระหว่างโปรตีนกับโปรตีนของโปรตีน TP53 จะแสดงดังภาพท่ี 4-1 

 

 
ภำพที่ 4-1  ตัวอย่างผลท่ีได้จากการสืบค้นปฏิสัมพันธ์ระหว่างโปรตีนกับโปรตีนของโปรตีน TP53 
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4.3   กำรค้นหำกลุ่มยีน/โปรตีนท่ีเกี่ยวข้องกับกำรอักเสบ 
การสืบค้นข้อมูลโปรตีนการอักเสบท่ีพบในมนุษย์จะอาศัยการสืบค้นจากฐานข้อมูลสาธารณะของยีน/

โปรตีนท่ีเกี่ยวข้องกับโรค 3 ฐานข้อมูล ได้แก่ DisGeNET (Piñero et al., 2015), OMIM (McKusick, 2007) 
และ UniProt (Apweiler, et al., 2004) แล้วเปรียบเทียบหาโปรตีนการอักเสบท่ีมีร่วมกันด้วยโปรแกรม 
VENNY (Oliveros, 2007) จะได้ผลปรากฏดังภาพท่ี 4-2 ซึ่งจะพบโปรตีนท่ีมีร่วมกันท้ัง 3 ฐานข้อมูล ได้แก่ 
DisGeNET, OMIM และ UniProt  มีจ านวน 89 ชนิด โปรตีนท่ีมีร่วมกันใน 2 ฐานข้อมูล ได้แก่ DisGeNET 
และ OMIM จ านวน 180 ชนิด, DisGeNET และ UniProt จ านวน 33 ชนิด, OMIM และ UniProt จ านวน 
101 ชนิด โดยในงานวิจัยนี้จะคัดเลือกรายช่ือโปรตีนท่ีมีความเหมือนกันต้ังแต่สองฐานข้อมูลขึ้นไปซึ่งมีจ านวน 
403 ชนิด เพื่อใช้ในการวิเคราะห์ร่วมกับเครือข่ายปฏิสัมพันธ์ของสารออกฤทธิ์กลุ่มฟลาโวนอยด์ท่ีพบในพืช
กลุ่มชาใบขลู่และหัวหอม ในขั้นตอนต่อไป ซึ่งแสดงรายละเอียดข้อมูลโปรตีนการอักเสบดังตารางท่ี 4-2 

 

 
ภำพที่ 4-2  ข้อมูลโปรตีนการอักเสบท่ีมีร่วมกันท่ีวิเคราะห์ด้วยโปรแกรม VENNY 
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ตำรำงที่ 4-2  รายละเอียดโปรตีนการอักเสบท้ัง 403 ชนิด 

ชื่อโปรตีน ชื่อเต็มของโปรตีน Uniprot ID 
A4GNT Alpha-1,4-N-acetylglucosaminyltransferase  A4GNT 
ABCB1 ATP binding cassette subfamily B member 1 P08183 
ABCB4 ATP binding cassette subfamily B member 4 P21439 
ABCC6 ATP binding cassette subfamily C member 6 O95255 
ACKR1 Atypical chemokine receptor 1 (Duffy blood group) Q16570 
ACKR2 Atypical chemokine receptor 2 O00590 
ACP5 Acid phosphatase 5, tartrate resistant P13686 
ADA Adenosine deaminase P00813 
ADCYAP1 Adenylate cyclase activating polypeptide 1 P18509 
ADGRE2 Adhesion G protein-coupled receptor E2  Q9UHX3 
ADH1C Alcohol dehydrogenase 1C (class I), gamma polypeptide P00326 
ADIPOQ Adiponectin, C1Q and collagen domain containing Q15848 
ADIPOR1 Adiponectin receptor 1 Q96A54 
ADIPOR2 Adiponectin receptor 2 Q86V24 
ADRB2 Adrenoceptor beta 2 P07550 
AGER Advanced glycosylation end-product specific receptor Q15109 
AGT Angiotensinogen P01019 
AHR Aryl hydrocarbon receptor P35869 
AIM2 Interferon-inducible protein AIM2 O14862 
AIMP1 Aminoacyl tRNA synthase complex-interacting 

multifunctional protein 1  
Q12904 

AKT1 AKT serine/threonine kinase 1 P31749 
ALOX5AP Arachidonate 5-lipoxygenase activating protein P20292 
ANG Angiogenin P03950 
ANGPT1 Angiopoietin 1 Q15389 
ANGPT2 Angiopoietin 2 O15123 
ANXA1 Annexin A1 P04083 
APOE Apolipoprotein E P02649 
APP Amyloid beta precursor protein P05067 
ARG1 Arginase 1 P05089 
ATG16L1 Autophagy-related protein 16-1  Q676U5 
BCL6 B-cell lymphoma 6 protein  P41182 
BDKRB1 Bradykinin receptor B1 P46663 
BDKRB2 Bradykinin receptor B2 P30411 
BDNF Brain derived neurotrophic factor P23560 
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ตำรำงที่ 4-2 (ต่อ) 
ชื่อโปรตีน ชื่อเต็มของโปรตีน Uniprot ID 

BSG Basigin (Ok blood group) P35613 
BUD23 Probable 18S rRNA (guanine-N(7))-methyltransferase  O43709 
C1QBP Complement C1q binding protein Q07021 
C2CD4A C2 calcium-dependent domain-containing protein 4A  Q8NCU7 
C2CD4B C2 calcium-dependent domain-containing protein 4B  A6NLJ0 
C2CD4C C2 calcium-dependent domain-containing protein 4C Q8TF44 
C3 Complement C3 P01024 
C4A Complement C4A (Rodgers blood group) P0C0L4;P0C0L5 
C4B Complement C4B (Chido blood group) P0C0L4;P0C0L5 
C5 Complement C5 P01031 
C5AR1 Complement C5a receptor 1 P21730 
CACNA1C Calcium voltage-gated channel subunit alpha1 C Q13936 
CAMP Cathelicidin antimicrobial peptide P49913 
CARD17 Caspase recruitment domain family member 17 Q5XLA6 
CASP1 Caspase 1 P29466 
CASP4 Caspase-4  P49662 
CCL11 C-C motif chemokine ligand 11 P51671 
CCL13 C-C motif chemokine ligand 13 Q99616 
CCL18 C-C motif chemokine ligand 18 P55774 
CCL19 C-C motif chemokine ligand 19 Q99731 
CCL2 C-C motif chemokine ligand 2 P13500 
CCL20 C-C motif chemokine ligand 20 P78556 
CCL21 C-C motif chemokine ligand 21 O00585 
CCL25 C-C motif chemokine 25  O15444 
CCL26 C-C motif chemokine ligand 26 Q9Y258 
CCL3 C-C motif chemokine ligand 3 P10147 
CCL4 C-C motif chemokine ligand 4 P13236;Q8NHW4 
CCL5 C-C motif chemokine ligand 5 P13501 
CCL7 C-C motif chemokine 7 P80098 
CCL8 C-C motif chemokine ligand 8 P80075 
CCR2 C-C motif chemokine receptor 2 P41597 
CCR3 C-C motif chemokine receptor 3 P51677 
CCR6 C-C motif chemokine receptor 6 P51684 
CCR8 C-C motif chemokine receptor 8 P51685 
CD14 CD14 molecule P08571 
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ตำรำงที่ 4-2 (ต่อ) 
ชื่อโปรตีน ชื่อเต็มของโปรตีน Uniprot ID 

CD163 CD163 molecule Q86VB7 
CD200R1 CD200 receptor 1 Q8TD46 
CD40 CD40 molecule P25942 
CD44 CD44 molecule (Indian blood group) P16070 
CD55 CD antigen CD55 P08174 
CD99 CD99 molecule P14209 
CFH Complement factor H P08603 
CFTR Cystic fibrosis transmembrane conductance regulator P13569 
CHI3L1 Chitinase 3 like 1 P36222 
CHIA Acidic mammalian chitinase Q9BZP6 
CHUK Conserved helix-loop-helix ubiquitous kinase O15111 
CLEC12A C-type lectin domain family 12 member A Q5QGZ9 
CLEC5A C-type lectin domain family 5 member A Q9NY25 
CLEC7A C-type lectin domain family 7 member A  Q9BXN2 
CLU Clusterin P10909 
CNR1 Cannabinoid receptor 1 P21554 
CNR2 Cannabinoid receptor 2 P34972 
CPB2 Carboxypeptidase B2 Q96IY4 
CRH Corticotropin releasing hormone P06850 
CRHR1 Corticotropin releasing hormone receptor 1 P34998 
CRP C-reactive protein P02741 
CRYAB Crystallin alpha B P02511 
CSF1 Colony stimulating factor 1 P09603 
CSF2 Colony stimulating factor 2 P04141 
CST9 Cystatin-9  Q5W186 
CTLA4 Cytotoxic T-lymphocyte associated protein 4 P16410 
CTNNB1 Catenin beta 1 P35222 
CTRC Chymotrypsin-C  Q99895 
CTSG Cathepsin G P08311 
CX3CL1 C-X3-C motif chemokine ligand 1 P78423 
CX3CR1 C-X3-C motif chemokine receptor 1 P49238 
CXCL1 C-X-C motif chemokine ligand 1 P09341 
CXCL10 C-X-C motif chemokine ligand 10 P02778 
CXCL11 C-X-C motif chemokine ligand 11 O14625 
CXCL12 C-X-C motif chemokine ligand 12 P48061 
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ตำรำงที่ 4-2 (ต่อ) 
ชื่อโปรตีน ชื่อเต็มของโปรตีน Uniprot ID 

CXCL13 C-X-C motif chemokine 13  O43927 
CXCL14 C-X-C motif chemokine ligand 14 O95715 
CXCL2 C-X-C motif chemokine ligand 2 P19875 
CXCR1 C-X-C motif chemokine receptor 1 P25024 
CXCR2 C-X-C motif chemokine receptor 2 P25025 
CXCR3 C-X-C motif chemokine receptor 3 P49682 
CXORF40A Chromosome X open reading frame 40A Q8TE69 
CYP7B1 Cytochrome P450 family 7 subfamily B member 1 O75881 
CYR61 Cysteine-rich angiogenic inducer 61 O00622 
DEFB114 Beta-defensin 114  Q30KQ6 
DEFB4A Defensin beta 4A O15263 
DNASE1 Deoxyribonuclease-1  P24855 
EDN1 Endothelin 1 P05305 
EGFR Epidermal growth factor receptor P00533 
ELANE Elastase, neutrophil expressed P08246 
ELF3 E74 like ETS transcription factor 3 P78545 
EP300 Histone acetyltransferase p300 Q09472 
EPCAM Epithelial cell adhesion molecule P16422 
EPO Erythropoietin P01588 
EREG Proepiregulin [Cleaved into: Epiregulin (EPR)] O14944 
F2 Coagulation factor II, thrombin P00734 
F2R Coagulation factor II thrombin receptor P25116 
F2RL1 F2R like trypsin receptor 1 P55085 
F3 Coagulation factor III, tissue factor P13726 
F5 Coagulation factor V P12259 
FAM213A Redox-regulatory protein FAM213A  Q9BRX8 
FAS Fas cell surface death receptor P25445 
FASLG Fas ligand P48023 
FCGR2A Fc fragment of IgG receptor IIa P12318 
FCGR3A Fc fragment of IgG receptor IIIa P08637 
FFAR2 Free fatty acid receptor 2  O15552 
FFAR4 Free fatty acid receptor 4 Q5NUL3 
FLG Filaggrin P20930 
FLNC Filamin-C Q14315 
FLT1 Fms related tyrosine kinase 1 P17948 
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ตำรำงที่ 4-2 (ต่อ) 
ชื่อโปรตีน ชื่อเต็มของโปรตีน Uniprot ID 

FOXJ1 Forkhead box protein J1 Q92949 
FOXP3 Forkhead box P3 Q9BZS1 
FPR1 Formyl peptide receptor 1 P21462 
FPR2 Formyl peptide receptor 2 P25090 
GAL Galanin and GMAP prepropeptide P22466 
GC GC, vitamin D binding protein P02774 
GHRL Ghrelin and obestatin prepropeptide Q9UBU3 
GNE Bifunctional UDP-N-acetylglucosamine 2-epimerase/N-

acetylmannosamine kinase 
Q9Y223 

GRN Granulin precursor P28799 
GSTM1 Glutathione S-transferase mu 1 P09488 
GSTP1 Glutathione S-transferase pi 1 P09211 
HAMP Hepcidin antimicrobial peptide P81172 
HBB Hemoglobin subunit beta P68871 
HFE Hemochromatosis Q30201 
HIF1A Hypoxia inducible factor 1 alpha subunit Q16665 
HLA-B Major histocompatibility complex, class I, B P01889; P03989; 

P10319 
HLA-C Major histocompatibility complex, class I, C P04222; P10321; 

P30499 
HLA-DQA1 Major histocompatibility complex, class II, DQ alpha 1 P01909 
HLA-DQB1 Major histocompatibility complex, class II, DQ beta 1 P01920 
HLA-DRB1 Mjor histocompatibility complex, class II, DR beta 1 P01911; P01912; 

P04229 
HLA-DRB3 Major histocompatibility complex, class II, DR beta 3 P79483 
HLA-DRB4 Major histocompatibility complex, class II, DR beta 4 P13762 
HMGB1 High mobility group box 1 P09429 
HMOX1 Heme oxygenase 1 P09601 
HNF1A HNF1 homeobox A P20823 
HP Haptoglobin P00738 
HPGD 15-hydroxyprostaglandin dehydrogenase P15428 
HRH1 Histamine receptor H1 P35367 
HSPA1A Heat shock protein family A (Hsp70) member 1A P0DMV8;P0DMV9 
HSPA1B Heat shock protein family A (Hsp70) member 1B P0DMV8;P0DMV9 
HTR1A 5-hydroxytryptamine receptor 1A P08908 
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ตำรำงที่ 4-2 (ต่อ) 
ชื่อโปรตีน ชื่อเต็มของโปรตีน Uniprot ID 

IDO1 Indoleamine 2,3-dioxygenase 1 P14902 
IFNG Interferon gamma P01579 
IFRD1 Interferon related developmental regulator 1 O00458 
IGF1 Insulin like growth factor 1 P05019 
IKBKB Inhibitor of nuclear factor kappa-B kinase subunit beta O14920 
IKBKE Inhibitor of nuclear factor kappa-B kinase subunit 

epsilon 
Q14164A 

IKBKG Inhibitor of nuclear factor kappa-B kinase subunit 
gamma 

Q9Y6K9 

IL10 Interleukin 10 P22301 
IL10RA Interleukin 10 receptor subunit alpha Q13651 
IL10RB Interleukin 10 receptor subunit beta Q08334 
IL12A Interleukin 12A P29459 
IL12B Interleukin 12B P29460 
IL13 Interleukin 13 P35225 
IL15 Interleukin 15 P40933 
IL16 Interleukin 16 Q14005 
IL17A Interleukin 17A Q16552 
IL17F Interleukin 17F Q96PD4 
IL18 Interleukin 18 Q14116 
IL1A Interleukin 1 alpha P01583 
IL1B Interleukin 1 beta P01584 
IL1R1 Interleukin 1 receptor type 1 P14778 
IL1RAP Interleukin 1 receptor accessory protein Q9NPH3 
IL1RN Interleukin 1 receptor antagonist P18510 
IL2 Interleukin 2 P60568 
IL22 Interleukin 22 Q9GZX6 
IL23A Interleukin 23 subunit alpha Q9NPF7 
IL23R Interleukin-23 receptor Q5VWK5 
IL25 Interleukin 25 Q9H293 
IL27 Interleukin 27 Q8NEV9 
IL2RA Interleukin 2 receptor subunit alpha P01589 
IL2RB Interleukin 2 receptor subunit beta P14784 
IL32 Interleukin 32 P24001 
IL33 Interleukin 33 O95760 
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ตำรำงที่ 4-2 (ต่อ) 
ชื่อโปรตีน ชื่อเต็มของโปรตีน Uniprot ID 

IL36A Interleukin 36, alpha Q9UHA7 
IL36B Interleukin-36 beta Q9NZH7 
IL36G Interleukin-36 gamma Q9NZH8 
IL36RN Interleukin-36 receptor antagonist protein Q9UBH0 
IL4 Interleukin 4 P05112 
IL4R Interleukin 4 receptor P24394 
IL5 Interleukin 5 P05113 
IL6 Interleukin 6 P05231 
IL6R Interleukin 6 receptor P08887 
IL8 Interleukin-8  P10145 
IL9 Interleukin 9 P15248 
IRF1 Interferon regulatory factor 1 P10914 
IRGM Immunity-related GTPase family M protein A1A4Y4 
IRS1 Insulin receptor substrate 1 P35568 
ITCH E3 ubiquitin-protein ligase Itchy homolog Q96J02 
ITGA1 Integrin subunit alpha 1 P56199 
ITGB1 Integrin subunit beta 1 P05556 
ITGB2 Integrin beta-2 P05107 
KLF2 Kruppel like factor 2 Q9Y5W3 
KNG1 Kininogen 1 P01042 
KSR2 Kinase suppressor of Ras 2 Q6VAB6 
LCN2 Lipocalin 2 P80188 
LEP Leptin P41159 
LGALS3 Galectin-3 P17931 
LIPC Lipase C, hepatic type P11150 
LIPE Lipase E, hormone sensitive type Q05469 
LRP1 Prolow-density lipoprotein receptor-related protein 1  Q07954 
LST1 Leukocyte specific transcript 1 O00453 
LTA4H Leukotriene A-4 hydrolase P09960 
LTB4R Leukotriene B4 receptor Q15722 
LTB4R2 Leukotriene B4 receptor 2 Q9NPC1 
LTC4S Leukotriene C4 synthase Q16873 
MAPK14 Mitogen-activated protein kinase 14 Q16539 
MARK2 Serine/threonine-protein kinase MARK2 Q7KZI7 
MAZ MYC associated zinc finger protein P56270 
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ตำรำงที่ 4-2 (ต่อ) 
ชื่อโปรตีน ชื่อเต็มของโปรตีน Uniprot ID 

MEFV MEFV, pyrin innate immunity regulator O15553 
MEP1B Meprin A subunit beta Q16820 
MIF Macrophage migration inhibitory factor (glycosylation-

inhibiting factor) 
P14174 

MMP1 Matrix metallopeptidase 1 P03956 
MMP2 Matrix metallopeptidase 2 P08253 
MMP9 Matrix metallopeptidase 9 P14780 
MPO Myeloperoxidase P05164 
MTHFD1 Methylenetetrahydrofolate dehydrogenase, 

cyclohydrolase and formyltetrahydrofolate synthetase 1 
P11586 

MTOR Mechanistic target of rapamycin P42345 
MUC1 Mucin 1, cell surface associated P15941 
MUC5B Mucin-5B  Q9HC84 
MYD88 Myeloid differentiation primary response 88 Q99836 
NAMPT Nicotinamide phosphoribosyltransferase P43490 
NDFIP1 NEDD4 family-interacting protein 1  Q9BT67 
NFE2L2 Nuclear factor, erythroid 2 like 2 Q16236 
NFKB1 Nuclear factor kappa B subunit 1 P19838 
NFKB2 Nuclear factor kappa B subunit 2 Q00653 
NFKBIA NFKB inhibitor alpha P25963 
NFKBIZ NF-kappa-B inhibitor zeta Q9BYH8 
NLRC4 NLR family CARD domain-containing protein 4  Q9NPP4 
NLRP1 NACHT, LRR and PYD domains-containing protein 1  Q9C000 
NLRP10 NLR family pyrin domain containing 10 Q86W26 
NLRP12 NACHT, LRR and PYD domains-containing protein 12  P59046 
NLRP3 NLR family pyrin domain containing 3 Q96P20 
NLRX1 NLR family member X1 Q86UT6 
NOD1 Nucleotide binding oligomerization domain containing 1 Q9Y239 
NOD2 Nucleotide binding oligomerization domain containing 2 Q9HC29 
NOS2 Nitric oxide synthase 2 P35228 
NOS3 Nitric oxide synthase 3 P29474 
NOX1 NADPH oxidase 1 Q9Y5S8 
NR1H2 Nuclear receptor subfamily 1 group H member 2 P55055 
NR1H3 Nuclear receptor subfamily 1 group H member 3 Q13133 
NR1H4 Nuclear receptor subfamily 1 group H member 4 Q96RI1 



30 
 

ตำรำงที่ 4-2 (ต่อ) 
ชื่อโปรตีน ชื่อเต็มของโปรตีน Uniprot ID 

NR3C1 Nuclear receptor subfamily 3 group C member 1 P04150 
OTULIN Ubiquitin thioesterase otulin Q96BN8 
PARP1 Poly(ADP-ribose) polymerase 1 P09874 
PECAM1 Platelet and endothelial cell adhesion molecule 1 P16284 
PF4 Platelet factor 4 P02776 
PGF Placental growth factor P49763 
PIAS1 Protein inhibitor of activated STAT protein 1 O75925 
PIK3CG Phosphatidylinositol 4,5-bisphosphate 3-kinase catalytic 

subunit gamma isoform 
P48736 

PLA2G2F Group IIF secretory phospholipase A2 Q9BZM2 
PLA2G4A Phospholipase A2 group IVA P47712 
PLA2G7 Phospholipase A2 group VII Q13093 
PLAA Phospholipase A2 activating protein Q9Y263 
PLAU Plasminogen activator, urokinase P00749 
PLG Plasminogen P00747 
PNOC Prepronociceptin Q13519 
POLA1 DNA polymerase alpha catalytic subunit P09884 
PON1 Paraoxonase 1 P27169 
PON3 Paraoxonase 3 Q15166 
PPARA Peroxisome proliferator activated receptor alpha Q07869 
PPARD Peroxisome proliferator activated receptor delta Q03181 
PPARG Peroxisome proliferator activated receptor gamma P37231 
PRG2 Proteoglycan 2 P13727 
PRKAA1 Protein kinase AMP-activated catalytic subunit alpha 1 Q13131 
PRKCD Protein kinase C delta Q05655 
PROC Protein C, inactivator of coagulation factors Va and VIIIa P04070 
PROS1 Protein S (alpha) P07225 
PRSS1 Trypsin-1(Serine protease 1) P07477 
PRTN3 Proteinase 3 P24158 
PSMA6 Proteasome subunit alpha 6 P60900 
PSMB8 Proteasome subunit beta type-8 P28062 
PSTPIP1 Proline-serine-threonine phosphatase-interacting protein 1 O43586 
PTEN Phosphatase and tensin homolog P60484 
PTGDR2 Prostaglandin D2 receptor 2 Q9Y5Y4 
PTGER2 Prostaglandin E receptor 2 P43116 
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ตำรำงที่ 4-2 (ต่อ) 
ชื่อโปรตีน ชื่อเต็มของโปรตีน Uniprot ID 

PTGER3 Prostaglandin E receptor 3 P43115 
PTGER4 Prostaglandin E receptor 4 P35408 
PTGFR Prostaglandin F receptor P43088 
PTGS1 Prostaglandin-endoperoxide synthase 1 P23219 
PTGS2 Prostaglandin-endoperoxide synthase 2 P35354 
PTPN22 Protein tyrosine phosphatase, non-receptor type 22 Q9Y2R2 
PYCARD Apoptosis-associated speck-like protein containing a CARD Q9ULZ3 
RBCK1 RanBP-type and C3HC4-type zinc finger-containing protein 1 Q9BYM8 
RC3H1 Roquin-1 (RING finger and C3H zinc finger protein 1) Q5TC82 
RC3H2 Roquin-2 (RING-type E3 ubiquitin transferase Roquin-2) Q9HBD1 
REL REL proto-oncogene, NF-kB subunit Q04864 
RELA RELA proto-oncogene, NF-kB subunit Q04206 
RELB Transcription factor RelB Q01201 
RETN Resistin Q9HD89 
RIPK1 Receptor-interacting serine/threonine-protein kinase 1 Q13546 
RIPK3 Receptor interacting serine/threonine kinase 3 Q9Y572 
RNF31 E3 ubiquitin-protein ligase RNF31 Q96EP0 
RORC RAR related orphan receptor C P51449 
S100A12 S100 calcium binding protein A12 P80511 
S100A8 Protein S100-A8 P05109 
S100A9 S100 calcium binding protein A9 P06702 
SAMD9 Sterile alpha motif domain-containing protein 9 Q5K651 
SCGB1A1 Secretoglobin family 1A member 1 P11684 
SCN1A Sodium channel protein type 1 subunit alpha P35498 
SCNN1A Sodium channel epithelial 1 alpha subunit P37088 
SELE Selectin E P16581 
SELENOS Selenoprotein S Q9BQE4 
SELP Selectin P P16109 
SELPLG Selectin P ligand Q14242 
SEMA7A Semaphorin-7A O75326 
SERPINA1 Serpin family A member 1 P01009 
SERPINA3 Serpin family A member 3 P01011 
SERPINB3 Serpin family B member 3 P29508 
SERPINB4 Serpin family B member 4 P48594 
SFTPA1 Pulmonary surfactant-associated protein A1 Q8IWL2 
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ตำรำงที่ 4-2 (ต่อ) 
ชื่อโปรตีน ชื่อเต็มของโปรตีน Uniprot ID 

SFTPA2 Pulmonary surfactant-associated protein A2 Q8IWL1 
SFTPD Surfactant protein D P35247 
SHARPIN Sharpin  Q9H0F6 
SIGIRR Single Ig IL-1-related receptor Q6IA17 
SIRT1 Sirtuin 1 Q96EB6 
SLC22A5 Solute carrier family 22 member 5 O76082 
SOCS1 Suppressor of cytokine signaling 1 O15524 
SOCS3 Suppressor of cytokine signaling 3 O14543 
SPINK1 Serine peptidase inhibitor, Kazal type 1 P00995 
SPINK5 Serine peptidase inhibitor, Kazal type 5 Q9NQ38 
SPP1 Secreted phosphoprotein 1 P10451 
STAP2 Signal-transducing adaptor protein 2  Q9UGK3 
STAT3 Signal transducer and activator of transcription 3 P40763 
TAC1 Tachykinin precursor 1 P20366 
TBX21 T-box 21 Q9UL17 
TFRC Transferrin receptor P02786 
TGFB1 Transforming growth factor beta 1 P01137 
THBS1 Thrombospondin 1 P07996 
TICAM1 TIR domain-containing adapter molecule 1 Q8IUC6 
TIMP3 TIMP metallopeptidase inhibitor 3 P35625 
TIRAP Toll/interleukin-1 receptor domain-containing adapter 

protein  
P58753 

TLR1 Toll-like receptor 1 Q15399 
TLR2 Toll like receptor 2 O60603 
TLR3 Toll like receptor 3 O15455 
TLR4 Toll like receptor 4 O00206 
TLR5 Toll-like receptor 5 O60602 
TLR6 Toll like receptor 6 Q9Y2C9 
TLR7 Toll like receptor 7 Q9NYK1 
TLR8 Toll like receptor 8 Q9NR97 
TLR9 Toll like receptor 9 Q9NR96 
TMEM173 Transmembrane protein 173 Q86WV6 
TMEM79 Transmembrane protein 79 (Mattrin) Q9BSE2 
TNF Tumor necrosis factor P01375 
TNFAIP3 Tumor necrosis factor alpha-induced protein 3 P21580 
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ตำรำงที่ 4-2 (ต่อ) 
ชื่อโปรตีน ชื่อเต็มของโปรตีน Uniprot ID 

TNFAIP6 TNF alpha induced protein 6 P98066 
TNFAIP8L2 Tumor necrosis factor alpha-induced protein 8-like protein 2  Q6P589 
TNFRSF11B TNF receptor superfamily member 11b O00300 
TNFRSF1A TNF receptor superfamily member 1A P19438 
TNFRSF1B TNF receptor superfamily member 1B P20333 
TNFRSF9 TNF receptor superfamily member 9 Q07011 
TNFSF10 Tumor necrosis factor superfamily member 10 P50591 
TNFSF13 Tumor necrosis factor superfamily member 13 O75888 
TNFSF14 Tumor necrosis factor superfamily member 14 O43557 
TNFSF15 Tumor necrosis factor superfamily member 15 O95150 
TNFSF18 Tumor necrosis factor superfamily member 18 Q9UNG2 
TNIP1 TNFAIP3-interacting protein 1  Q15025 
TP53 Tumor protein p53 P04637 
TRAF1 TNF receptor associated factor 1 Q13077 
TREM1 Triggering receptor expressed on myeloid cells 1 Q9NP99 
TREX1 Three prime repair exonuclease 1 Q9NSU2 
TRPA1 Transient receptor potential cation channel subfamily A 

member 1 
O75762 

TRPM3 Transient receptor potential cation channel subfamily M 
member 3 

Q9HCF6 

TRPV1 Transient receptor potential cation channel subfamily V 
member 1 

Q8NER1 

TSC22D3 TSC22 domain family protein 3  Q99576 
TSLP Thymic stromal lymphopoietin Q969D9 
TYROBP TYRO protein tyrosine kinase binding protein O43914 
UCN Urocortin P55089 
VCAM1 vascular cell adhesion molecule 1 P19320 
VDR Vitamin D (1,25- dihydroxyvitamin D3) receptor P11473 
VEGFB Vascular endothelial growth factor B P49765 
VNN1 Vanin-1 O95497 
ZC3H12A Endoribonuclease ZC3H12A Q5D1E8 
ZFP36 ZFP36 ring finger protein P26651 
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4.4   กำรวิเครำะห์เครือข่ำยปฏิสัมพันธ์ของโปรตีนและกำรค้นหำโมดูลท่ีมีควำมส ำคัญ 
จากข้อมูลปฏิสัมพันธ์ระหว่างโปรตีนกับโปรตีนของโปรตีนเป้าหมายในสารออกฤทธิ์แต่ละชนิดจะ

น ามาแสดงผลและวิเคราะห์เครือข่ายด้วยโปรแกรม Cytoscape (Shannon, et al., 2003) แล้วท าการระบุ
ข้อมูลโปรตีนเป้าหมายและโปรตีนท่ีมีปฏิสัมพันธ์กับโปรตีนเป้าหมาย รวมถึงข้อมูลของโปรตีนการอักเสบ ซึ่ง
จะท าให้ได้เครือข่ายของสาร  Apigenin, Fisetin ,Kaempferol, Quercetin, Myricetin, Isorhamnetin, 
Catechin, Epigallocatechin gallate. Epicatechin และ Theaflavin (ภาพท่ี 4-3A, 4-4A, 4-5A, 4-6A, 
4-7A, 4-8A, 4-9A, 4-10A, 4-11A, 4-12A) รวมถึงขนาดของเครือข่ายของสารออกฤทธิ์แต่ละชนิด และ
โปรตีนการอักเสบท่ีพบในเครือข่ายแสดงดังตารางท่ี 4-3 เช่น เครือข่ายปฏิสัมพันธ์ของโปรตีนเป้าหมายของ
สาร Apigenin มีจ านวน 1,153 โปรตีน 5,013 ปฏิสัมพันธ์ และพบโปรตีนการอักเสบท้ังส้ิน 91 ชนิด,  
เครือข่ายปฏิสัมพันธ์ของโปรตีนเป้าหมายของสาร Kaempferol มีจ านวน 641 โปรตีน 2,200 ปฏิสัมพันธ์ 
และพบโปรตีนการอักเสบท้ังส้ิน 47 ชนิด และเครือข่ายปฏิสัมพันธ์ของโปรตีนเป้าหมายของสาร Quercetin มี
จ านวน 1,076 โปรตีน 4,523 ปฏิสัมพันธ์ และพบโปรตีนการอักเสบท้ังส้ิน 97 ชนิด 

จากเครือข่ายปฏิสัมพันธ์ของโปรตีนเป้าหมายของสารออกฤทธิ์จะน าไปท าการวิเคราะห์พฤติกรรมของ
เครือข่ายปฏิสัมพันธ์ด้วยปล๊ักอิน Network Analyzer ภายใต้โปรแกรม Cytoscape (Shannon, et al., 
2003) จะท าให้ได้ผลคุณสมบัติ Topological ท่ีจะท าให้เข้าใจลักษณะโครงสร้างของเครือข่ายทางชีวภาพของ
เครือข่ายปฏิสัมพันธ์ของโปรตีนเป้าหมายของสาร Apigenin, Fisetin ,Kaempferol, Quercetin, Myricetin, 
Isorhamnetin, Catechin, Epigallocatechin gallate. Epicatechin และ Theaflavin ท่ีแสดงผลกราฟ 
Degree distribution กราฟ Shortest path length distribution และค่าพารามิเตอร์ของ Topological ซึ่ง
แสดงรายละเอียดดังภาพท่ี 4-3 ถึง 4-12 ตามล าดับ 

 

ตำรำงที่ 4-3  ขนาดของเครือข่ายปฏิสัมพันธ์ระหว่างโปรตีนและโปรตีนการอักเสบท่ีพบในเครือข่ายของสาร
ออกฤทธิ์แต่ละชนิด 

กลุ่มสำร สำร ขนำดของเครือข่ำยปฏิสัมพันธ์
ระหว่ำงโปรตีน 

โปรตีนกำรอักเสบที่พบใน
เครือข่ำย 

Flavones Apigenin 1153 โปรตีน 5013ปฏิสัมพันธ์ 91 
Favonols Fisetin 498 โปรตีน 1859 ปฏิสัมพันธ์ 54 

Kaempferol 641 โปรตีน 2200 ปฏิสัมพันธ์ 47 
Quercetin 1076 โปรตีน 4523 ปฏิสัมพันธ์ 97 
Myricetin 694 โปรตีน 2613 ปฏิสัมพันธ์ 40 
Isorhamnetin 174 โปรตีน 520 ปฏิสัมพันธ์ 26 

Flavanols Catechin 323 โปรตีน 1112 ปฏิสัมพันธ์ 28 
Epigallocatechin 
gallate 

457 โปรตีน 1594 ปฏิสัมพันธ์ 60 

Epicatechin 348 โปรตีน 1195 ปฏิสัมพันธ์ 39 
Theaflavin 90 โปรตีน 305 ปฏิสัมพันธ์ 18 
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ภำพที่ 4-3 เครือข่ายปฏิสัมพันธ์ของโปรตีนเป้าหมายของสาร Apigenin และคุณสมบัติเครือข่ายแบบ 

Topological โดยภาพ A แสดงเครือข่ายปฏิสัมพันธ์ของโปรตีนเป้าหมาย ; ภาพ B แสดง Degree 
distribution; ภาพ C แสดง Shortest path length distribution;  ภาพ D แสดงค่าพารามิเตอร์ 
Topological ท่ีได้จากการวิเคราะห์พฤติกรรมของเครือข่ายปฏิสัมพันธ์ 
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ภำพที่  4-4 เครือข่ายปฏิสัมพันธ์ของโปรตีนเป้าหมายของสาร Fisetin และคุณสมบัติเครือข่ายแบบ 

Topological โดยภาพ A แสดงเครือข่ายปฏิสัมพันธ์ของโปรตีนเป้าหมาย ; ภาพ B แสดง Degree 
distribution; ภาพ C แสดง Shortest path length distribution;  ภาพ D แสดงค่าพารามิเตอร์ 
Topological ท่ีได้จากการวิเคราะห์พฤติกรรมของเครือข่ายปฏิสัมพันธ์ 
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ภำพที่ 4-5 เครือข่ายปฏิสัมพันธ์ของโปรตีนเป้าหมายของสาร Kaempferol และคุณสมบัติเครือข่ายแบบ 

Topological โดยภาพ A แสดงเครือข่ายปฏิสัมพันธ์ของโปรตีนเป้าหมาย ; ภาพ B แสดง Degree 
distribution; ภาพ C แสดง Shortest path length distribution;  ภาพ D แสดงค่าพารามิเตอร์ 
Topological ท่ีได้จากการวิเคราะห์พฤติกรรมของเครือข่ายปฏิสัมพันธ์ 
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ภำพที่ 4-6 เครือข่ายปฏิสัมพันธ์ของโปรตีนเป้าหมายของสาร Quercetin และคุณสมบัติเครือข่ายแบบ 

Topological โดยภาพ A แสดงเครือข่ายปฏิสัมพันธ์ของโปรตีนเป้าหมาย ; ภาพ B แสดง Degree 
distribution; ภาพ C แสดง Shortest path length distribution;  ภาพ D แสดงค่าพารามิเตอร์ 
Topological ท่ีได้จากการวิเคราะห์พฤติกรรมของเครือข่ายปฏิสัมพันธ์ 
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ภำพที่ 4-7 เครือข่ายปฏิสัมพันธ์ของโปรตีนเป้าหมายของสาร Myricetin และคุณสมบัติเครือข่ายแบบ 

Topological โดยภาพ A แสดงเครือข่ายปฏิสัมพันธ์ของโปรตีนเป้าหมาย ; ภาพ B แสดง Degree 
distribution; ภาพ C แสดง Shortest path length distribution;  ภาพ D แสดงค่าพารามิเตอร์ 
Topological ท่ีได้จากการวิเคราะห์พฤติกรรมของเครือข่ายปฏิสัมพันธ์ 
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ภำพที่ 4-8 เครือข่ายปฏิสัมพันธ์ของโปรตีนเป้าหมายของสาร Isorhamnetin และคุณสมบัติเครือข่ายแบบ 

Topological โดยภาพ A แสดงเครือข่ายปฏิสัมพันธ์ของโปรตีนเป้าหมาย ; ภาพ B แสดง Degree 
distribution; ภาพ C แสดง Shortest path length distribution;  ภาพ D แสดงค่าพารามิเตอร์ 
Topological ท่ีได้จากการวิเคราะห์พฤติกรรมของเครือข่ายปฏิสัมพันธ์ 
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ภำพที่ 4-9 เครือข่ายปฏิสัมพันธ์ของโปรตีนเป้าหมายของสาร Catechin และคุณสมบัติเครือข่ายแบบ 

Topological โดยภาพ A แสดงเครือข่ายปฏิสัมพันธ์ของโปรตีนเป้าหมาย ; ภาพ B แสดง Degree 
distribution; ภาพ C แสดง Shortest path length distribution;  ภาพ D แสดงค่าพารามิเตอร์ 
Topological ท่ีได้จากการวิเคราะห์พฤติกรรมของเครือข่ายปฏิสัมพันธ์ 
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ภำพที่ 4-10 เครือข่ายปฏิสัมพันธ์ของโปรตีนเป้าหมายของสาร Epigallocatechin gallate และคุณสมบัติ

เครือข่ายแบบ Topological โดยภาพ A แสดงเครือข่ายปฏิสัมพันธ์ของโปรตีนเป้าหมาย ; ภาพ B 
แสดง Degree distribution; ภาพ C แสดง Shortest path length distribution;  ภาพ D แสดง
ค่าพารามิเตอร์ Topological ท่ีได้จากการวิเคราะห์พฤติกรรมของเครือข่ายปฏิสัมพันธ์ 
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ภำพที่ 4-11 เครือข่ายปฏิสัมพันธ์ของโปรตีนเป้าหมายของสาร Epicatechin และคุณสมบัติเครือข่ายแบบ 

Topological โดยภาพ A แสดงเครือข่ายปฏิสัมพันธ์ของโปรตีนเป้าหมาย ; ภาพ B แสดง Degree 
distribution; ภาพ C แสดง Shortest path length distribution;  ภาพ D แสดงค่าพารามิเตอร์ 
Topological ท่ีได้จากการวิเคราะห์พฤติกรรมของเครือข่ายปฏิสัมพันธ์ 
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ภำพที่ 4-12 เครือข่ายปฏิสัมพันธ์ของโปรตีนเป้าหมายของสาร Theaflavin และคุณสมบัติเครือข่ายแบบ 

Topological โดยภาพ A แสดงเครือข่ายปฏิสัมพันธ์ของโปรตีนเป้าหมาย ; ภาพ B แสดง Degree 
distribution; ภาพ C แสดง Shortest path length distribution;  ภาพ D แสดงค่าพารามิเตอร์ 
Topological ท่ีได้จากการวิเคราะห์พฤติกรรมของเครือข่ายปฏิสัมพันธ์ 

 

 

 



45 
 

 

เครือข่ายปฏิสัมพันธ์ของโปรตีนเป้าหมายของสารออกฤทธิ์แต่ละชนิดจะน ามาวิเคราะห์โมดูลด้วย
โปรแกรม MCODE (Bader and Hogue, 2003) ภายใต้โปรแกรม Cytoscape  (Shannon et al., 2003)  
ซึ่ งจ านวนโมดูลท่ีพบในเครือข่ายปฏิ สัมพันธ์ของสาร  Apigenin, Fisetin ,Kaempferol, Quercetin, 
Myricetin, Isorhamnetin, Catechin, Epigallocatechin gallate. Epicatechin แ ล ะ  Theaflavin จ ะ
แสดงดังภาพท่ี 4-13B, 4-14B, 4-15B, 4-16B, 4-17B, 4-18B, 14-19B, 4-20B, 4-21B และ 4-22B  เช่น 
เครือข่ายปฏิสัมพันธ์ของโปรตีนเป้าหมายของสาร Apigenin จะพบโมดูลท้ังส้ิน 65 โมดูล แต่จะพบโมดูลการ
อักเสบ 23 โมดูล และโมดูลการอักเสบท่ีเป็นโปรตีนเป้าหมาย 12 โมดูล, เครือข่ายปฏิสัมพันธ์ของโปรตีน
เป้าหมายของสาร Kaempferol จะพบโมดูลท้ังส้ิน 52 โมดูล แต่จะพบโมดูลการอักเสบ 15 โมดูล และโมดูล
การอักเสบท่ีเป็นโปรตีนเป้าหมาย 9 โมดูล, เครือข่ายปฏิสัมพันธ์ของโปรตีนเป้าหมายของสาร Quercetin จะ
พบโมดูลท้ังส้ิน 68 โมดูล แต่จะพบโมดูลการอักเสบ 21 โมดูล และโมดูลการอักเสบท่ีเป็นโปรตีนเป้าหมาย 11 
โมดูล เป็นต้น โดยโมดูลการอักเสบท่ีเป็นโปรตีนเป้าหมายของสารออกฤทธิ์แต่ละชนิดจะแสดงดังภาพท่ี       
4-13A, 4-14A, 4-15A, 4-16A, 4-17A, 4-18A, 4-19A, 4-20A, 4-21A และ 4-22A  
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ภำพที่ 4-13  โมดูลของเครือข่ายปฏิสัมพันธ์ของโปรตีนเป้าหมายของสาร Apigenin และจ านวนโมดูล  โดย

ภาพ A แสดงโมดูลมูลการอักเสบท่ีเป็นโปรตีนหมาย; ภาพ B แสดงขนาดของเครือข่ายปฏิสัมพันธ์
และจ านวนโมดูลภายในเครือข่ายปฏิสัมพันธ์  
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ภำพที่ 4-14 โมดูลของเครือข่ายปฏิสัมพันธ์ของโปรตีนเป้าหมายของสาร Fisetin และจ านวนโมดูล  โดยภาพ 

A แสดงโมดูลมูลการอักเสบท่ีเป็นโปรตีนหมาย; ภาพ B แสดงขนาดของเครือข่ายปฏิสัมพันธ์และ
จ านวนโมดูลภายในเครือข่ายปฏิสัมพันธ์  
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ภำพที่ 4-15 โมดูลของเครือข่ายปฏิสัมพันธ์ของโปรตีนเป้าหมายของสาร Kaempferol และจ านวนโมดูล โดย

ภาพ A แสดงโมดูลมูลการอักเสบท่ีเป็นโปรตีนหมาย; ภาพ B แสดงขนาดของเครือข่ายปฏิสัมพันธ์
และจ านวนโมดูลภายในเครือข่ายปฏิสัมพันธ์ 
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ภำพที่ 4-16 โมดูลของเครือข่ายปฏิสัมพันธ์ของโปรตีนเป้าหมายของสาร Quercetin และจ านวนโมดูล  โดย

ภาพ A แสดงโมดูลมูลการอักเสบท่ีเป็นโปรตีนหมาย; ภาพ B แสดงขนาดของเครือข่ายปฏิสัมพันธ์
และจ านวนโมดูลภายในเครือข่ายปฏิสัมพันธ์  
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ภำพที่ 4-17 โมดูลของเครือข่ายปฏิสัมพันธ์ของโปรตีนเป้าหมายของสาร Myricetin และจ านวนโมดูล  โดย

ภาพ A แสดงโมดูลมูลการอักเสบท่ีเป็นโปรตีนหมาย; ภาพ B แสดงขนาดของเครือข่ายปฏิสัมพันธ์
และจ านวนโมดูลภายในเครือข่ายปฏิสัมพันธ์ 
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ภำพที่ 4-18 โมดูลของเครือข่ายปฏิสัมพันธ์ของโปรตีนเป้าหมายของสาร Isorhamnetin และจ านวนโมดูล  

โดยภาพ A แสดงโมดูลมูลการอักเสบท่ีเป็นโปรตีนหมาย; ภาพ B แสดงขนาดของเครือข่าย
ปฏิสัมพันธ์และจ านวนโมดูลภายในเครือข่ายปฏิสัมพันธ์ 
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ภำพที่ 4-19 โมดูลของเครือข่ายปฏิสัมพันธ์ของโปรตีนเป้าหมายของสาร Catechin และจ านวนโมดูล  โดย

ภาพ A แสดงโมดูลมูลการอักเสบท่ีเป็นโปรตีนหมาย; ภาพ B แสดงขนาดของเครือข่ายปฏิสัมพันธ์
และจ านวนโมดูลภายในเครือข่ายปฏิสัมพันธ์ 
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ภำพที่ 4-20 โมดูลของเครือข่ายปฏิสัมพันธ์ของโปรตีนเป้าหมายของสาร Epigallocatechin gallate และ

จ านวนโมดูล  โดยภาพ A แสดงโมดูลมูลการอักเสบท่ีเป็นโปรตีนหมาย; ภาพ B แสดงขนาดของ
เครือข่ายปฏิสัมพันธ์และจ านวนโมดูลภายในเครือข่ายปฏิสัมพันธ์ 
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ภำพที่ 4-21 โมดูลของเครือข่ายปฏิสัมพันธ์ของโปรตีนเป้าหมายของสาร Epicatechin และจ านวนโมดูล  

โดยภาพ A แสดงโมดูลมูลการอักเสบท่ีเป็นโปรตีนหมาย; ภาพ B แสดงขนาดของเครือข่าย
ปฏิสัมพันธ์และจ านวนโมดูลภายในเครือข่ายปฏิสัมพันธ์ 
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ภำพที่ 4-22 โมดูลของเครือข่ายปฏิสัมพันธ์ของโปรตีนเป้าหมายของสาร Theaflavin และจ านวนโมดูล  โดย

ภาพ A แสดงโมดูลมูลการอักเสบท่ีเป็นโปรตีนหมาย; ภาพ B แสดงขนาดของเครือข่ายปฏิสัมพันธ์
และจ านวนโมดูลภายในเครือข่ายปฏิสัมพันธ์ 
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4.5   กำรแปลผลทำงชีวภำพ 
จากโมดูลท่ีถูกคัดเลือกจะน ามาท าการแปลผลทางชีวภาพ โดยใช้โปรแกรม BiNGO (Biological 

Networks Gene Ontology) (Maere, et al., 2005) ซึ่งเป็นโปรแกรมปล๊ักอินของโปรแกรม Cytoscape 
(Shannon, et al., 2003) แต่เพื่อให้การแปลผลมีความทันสมัยของข้อมูลมากขึ้น จึงเปล่ียนมาใช้โปรแกรม 
DAVID (Jiao, et al., 2012) ในการแปลผลทางชีวภาพของยีนสมาชิกในแต่ละโมดูล โดยผลท่ีได้จะเป็นรายช่ือ
ของฟังก์ชันยีนออนโทโลยี (GO, Gene Ontology) โดยอาศัยการแปลผลยีนออนโทโลยีของกระบวนการทาง
ชีวภาพ (Biological process) เนื่องจากสามารถแปลผลได้ง่ายในเบื้องต้นเพื่อให้ได้ผลของฟังก์ชันจากแต่ละ
โมดูลท่ีพร้อมจะน ามาใช้ในการอธิบายกลไกระดับโมเลกุลท่ีเช่ือมโยงกับการเปล่ียนแปลงท่ีเกิดขึ้นในระดับ
สรีรวิทยา ของการยับยั้งการอักเสบของกลุ่มสารออกฤทธิ์ทางธรรมชาติท่ีสนใจศึกษา ซึ่งในท่ีนี้จะเป็นกลุ่มสาร
ออกฤทธิ์จากตัวอย่างพืชสมุนไพรท้องถิ่นภาคตะวันออก คือ ขลู่ (Pluchea indica (L.) Less (Suriyaphan, 
2014) ท่ีจะท าการแปลผลเป็นพืชกลุ่มชาท่ีมีต่อการยับยั้งการอักเสบ โดยภาพรวมของการแปลผลทางชีวภาพ
ของสารออกฤทธิ์จากพืชกลุ่มชา แสดงดังภาพท่ี 4-23 และภาพรวมการแปลผลทางชีวภาพของสารออกฤทธิ์
จากหัวหอม แสดงดังภาพท่ี 4-25 และเมื่อคัดเลือกเฉพาะกลุ่มโปรตีนเป้าหมายท่ีเกี่ยวข้องกับการศึกษากลไก
การยับยั้งการอักเสบในระดับห้องปฏิบัติการของวิถีพาธเวย์ท่ีนิยมศึกษากันเพื่อเป็นแนวทางในการส าหรับพืช
กลุ่มชาและหัวหอม ก็สามารถแสดงได้ดังภาพท่ี 4-24 และ 4-26 ตามล าดับ 
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ภำพที่ 4-23  วิถยีับย้ังการตอบสนองการอักเสบท่ีพบในใบขลู่และพืชกลุ่มชา 
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ภำพที่ 4-24  วิถยีับย้ังการตอบสนองการอักเสบท่ีนิยมศึกษาท่ีพบในใบขลู่และพืชกลุ่มชา 
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ภำพที่ 4-25  วิถยีับย้ังการตอบสนองการอักเสบท่ีพบในหัวหอม 
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ภำพที่ 4-26 วิถียับย้ังการตอบสนองการอักเสบท่ีนิยมศึกษาท่ีพบในหัวหอม 
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บทท่ี 5 

อภิปรำย สรุปผลกำรทดลอง และข้อเสนอแนะ 

 

5.1   อภิปรำยผลกำรทดลอง 
จากข้อมูลภายในบทความวิจัยท่ีเกี่ยวข้องกับส่วนประกอบของสารออกฤทธิ์ของพืชสมุนไพรท้องถิ่น

ทางภาคตะวันออกของประเทศไทย ได้แก่ ขลู่ (Suriyaphan, 2014) รวมถึงพืชในกลุ่มชา ท่ีจะน าใบมาผ่ึงให้
แห้ง หรืออบและต้มหรือชงกับน้ าด่ืม จะมีคุณสมบัติทางเภสัชวิทยาท่ีสามารถต้านการอักเสบ ต้านอนุมูลอิสระ 
และต้านมะเร็งซึ่งส่งผลต่อการยับย้ังสารส่ือกลางการอักเสบต่างๆ รวมถึงการมีประสิทธิภาพในการยับย้ังภาวะ
ไขมัน สูงในเลือด จะประกอบไปด้วยสารกลุ่มฟลาโวนอยด์ คือ Apigenin, Kaempferol, Quercetin, 
Myricetin, Catechin, Epigallocatechin gallate, Epicatechin และ Theaflavin (Suzuki, et al., 2006; 
Luo, et al., 2012; Kuo, et al., 2005; Buapool, et al., 2013; Pan, Lai and Ho, 2010) เช่นเดียวกับหัว
หอมท่ีเป็นพืชท่ีมีฤทธิ์ทางเภสัชวิทยาท่ีสามารถต้านอนุมูลอิสระ ต้านการอักเสบ และช่วยป้องกันการแข็งตัว
ของหลอดเลือด และนิยมน ามาปรุงอาหาร จะประกอบไปด้วยสารกลุ่มฟลาโวนอยด์ คือ สาร Apigenin, 
Fisetin, Kaempferol, Quercetin และ Isorhamnetin (Nasri, Anoush and Khatami, 2012; Pan, Lai 
and Ho, 2010) จากข้อมูลของสารออกฤทธิ์กลุ่มฟลาโวนอยด์จากพืชกลุ่มชาและหัวหอมข้างต้น จะน ามาท า
การสืบค้นโปรตีนเป้าหมายท่ีพบในมนุษย์ (Homo sapiens) ด้วยฐานข้อมูลสาธารณะ ChEMBL ซึ่งเป็น
ฐานข้อมูลปฏิสัมพันธ์ระหว่างโปรตีนกับสารโมเลกุลขนาดเล็กท่ีใช้ในการค้นหายาชนิดใหม่และการวิจัย
ทางด้านเคมียาท่ีมีการเก็บรวบรวมข้อมูลทางชีวภาพของโมเลกุล โปรตีนเป้าหมาย และยา (Davies et al., 
2015) และฐานข้อมูลสาธารณะ STITCH ซึ่งเป็นฐานข้อมูลปฏิสัมพันธ์ระหว่างโปรตีนกับสารออกฤทธิ์ท่ีมีการ
รวบรวมข้อมูลปฏิสัมพันธ์จากหลากหลายแหล่งข้อมูล จึงท าให้สามารถสืบค้นปฏิสัมพันธ์ของสารเคมีท่ีอยู่ในรูป
ของเครือข่ายปฏิสัมพันธ์ได้เป็นจ านวนมาก (Szklarczyk, et al., 2016) รายละเอียดแสดงดังตารางท่ี 4-1 ซึ่ง
เป็นสารออกฤทธิ์กลุ่มฟลาโวนอยด์ท่ีพบได้ในพืชกลุ่มชาใบขลู่และหัวหอม จ านวน 10 ชนิด ได้แก่ Apigenin, 
Fisetin, Kaempferol, Quercetin, Myricetin, Isorhamnetin, Catechin, Epigallocatechin gallate, 
Epicatechin และ Theaflavin 

จากข้อมูลโปรตีนเป้าหมายจะน ามาสืบค้นข้อมูลปฏิสัมพันธ์ระหว่างโปรตีนกับโปรตีนด้วยฐานข้อมูล
สาธารณะ STRING ซึ่งเป็นฐานข้อมูลท่ีมีการเก็บรวบรวมข้อมูลปฏิสัมพันธ์ระหว่างโปรตีนกับโปรตีน และ
ท านายปฏิสัมพันธ์ของโปรตีนส าหรับส่ิงมีชีวิตท่ีหลากหลาย (Szklarczyk, et al., 2017) ซึ่งจะท าให้ข้อมูล
เครือข่ายปฏิสัมพันธ์ระหว่างโปรตีนกับสารออกฤทธิ์ท่ีมีความครบถ้วนมากยิ่งขึ้น โดยพบว่า สาร Apigenin ไม่
สามารถสืบค้นปฏิสัมพันธ์ของโปรตีน STK10, STK17A และ CDKL1 สาร Tangeretin ไม่สามารถสืบค้น
ปฏิสัมพันธ์ของโปรตีน SLCO2B1 สาร Quercetin ไม่สามารถสืบค้นปฏิสัมพันธ์ของโปรตีน CA5B, CA14, 
CDKL1, STK17A และ SLCO2B1, สาร Catechin ไม่สามารถสืบค้นปฏิสัมพันธ์ของโปรตีน CA5B, CA13 
และ CA14 เนื่องจากมีค่า Confidence score ต่ ากว่าค่าพารามิเตอร์ท่ีก าหนด โดยค่า Confidence score 
เป็นค่าการให้คะแนนจากค่าน้ าหนักของเส้นปฏิสัมพันธ์ในเครือข่ายท่ีสามารถอธิบายความน่าจะเป็นของ
ปฏิสัมพันธ์ทางชีววิทยาโดยเฉพาะและสามารถท าซ้ าได้โดยมีหลักฐานสนับสนุน โดยการให้คะแนนของค่า
น้ าหนักของเส้นปฏิสัมพันธ์เป็นค่าท่ีได้จากหลักฐานสนับสนุนซึ่งมีท้ังหมด 7 ช่องทาง คือ ช่องทางการทดลอง 
ช่องทางฐานข้อมูล ช่องทางฐานข้อมูลเอกสาร ช่องทางการแสดงออกร่วม (Coexpression) ช่องทางโปรตีนที่มี
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ร่วมกันระหว่างสปีชีส์ (Neighborhood) ช่องทางท่ีโปรตีนหนึ่งคู่จะได้รับคะแนนความสัมพันธ์เมื่อมีส่ิงมีชีวิต
อย่างน้อยหนึ่งชนิดท่ีมี Orthologs ได้หลอมรวมกันเป็นรวมเป็นหนึ่งเดียว (Fusion) และช่องทางท่ีเป็นการ
ประเมินการกระจายวิวัฒนาการของ orthologs ของโปรตีนท้ังหมดในส่ิงมีชีวิตท่ีก าหนด (Co-occurrence) 
(Szklarczyk, et al., 2017) งานวิจัยนี้ จึงไม่ได้น าข้อมูลโปรตีนเป้าหมาย ท่ีไม่สามารถสืบค้นเครือข่าย
ปฏิสัมพันธ์ระหว่างโปรตีนเหล่านี้ไปท าการวิเคราะห์ต่อ ข้อมูลของจ านวนโปรตีนท่ีสืบค้นได้ในฐานข้อมูล 
STRING แสดงดังตารางท่ี 4-1 จากนั้นจะท าการสืบค้นข้อมูลโปรตีนการอักเสบท่ีพบในมนุษย์จากฐานข้อมูล
สาธารณะของยีน/โปรตีนท่ีเกี่ยวข้องกับโรค 3 ฐานข้อมูล ได้แก่ DisGeNET (Piñero, et al., 2015), OMIM 
(McKusick, 2007) และ UniProt (Apweiler, et al., 2004) แล้วเปรียบเทียบหาโปรตีนการอักเสบท่ีมีร่วมกัน
ด้วยโปรแกรม VENNY (Oliveros, 2007) ซึ่งเป็นโปรแกรมท่ีใช้ในการเปรียบเทียบชุดข้อมูลโดยการสร้างเวนน์
ไดอะแกรม (ภาพท่ี 4-2) และคัดเลือกโปรตีนการอักเสบท่ีมีความเหมือนกันต้ังแต่ 2 ฐานข้อมูลขึ้นไปซึ่งพบ
จ านวนโปรตีนการอักเสบท้ังส้ิน 403 ชนิด (ตารางท่ี 4-2) 

จากข้อมูลปฏิสัมพันธ์ระหว่างโปรตีนกับโปรตีนท่ีสืบค้นภายใต้ฐานข้อมูล STRING (Szklarczyk, et 
al., 2017) ท่ีมีการรวบรวมข้อมูลของปฏิสัมพันธ์ของสารออกฤทธิ์กับโปรตีนเป้าหมาย โปรตีนท่ีมีปฏิสัมพันธ์
กับโปรตีนเป้าหมาย และข้อมูลโปรตีนการอักเสบ จะถูกน ามาวิเคราะห์และแสดงผลเครือข่ายปฏิสัมพันธ์ด้วย
โปรแกรม Cytoscape (Shannon, et al., 2003) ก่อนท่ีจะท าการหลอมรวมเครือข่ายปฏิสัมพันธ์ของสาร
ออกฤทธิ์แต่ละประเภทเพื่อคัดเลือกปฏิสัมพันธ์ที่เหมือนกันออกด้วย Advanced Network Merge ท่ีจะท าให้
ได้ขนาดของเครือข่ายปฏิสัมพันธ์ระหว่างโปรตีนกับโปรตีนและโปรตีนการอักเสบท่ีพบในเครือข่ายของสารออก
ฤทธิ์แต่ละชนิดแสดงดังตารางท่ี 4-3 ส าหรับการตรวจสอบการใช้ข้อมูลเครือข่ายปฏิสัมพันธ์ของสาร Apigenin 
ในมนุษย์แทนการใช้เครือข่ายปฏิสัมพันธ์ของหนูจะสร้างเครือข่ายปฏิสัมพันธ์ของหนูจากการน าข้อมูลโปรตีน
ท้ังหมดภายในเครือข่ายของสาร Apigenin มาค้นหาโปรตีนท่ีพบในหนู (Mus Musculus) ด้วยฐานข้อมูล
สาธารณะ GeneCard (Stelzer, et al., 2016) แล้วคัดเลือกโปรตีนและปฏิสัมพันธ์จากเครือข่ายของสาร 
Apigenin ท่ีพบในมนุษย์ ท าให้ได้เครือข่ายท่ีมีขนาด 1,138 โปรตีน 3,891 ปฏิสัมพันธ์ และมีโปรตีนการ
อักเสบจ านวน 91 ชนิด และมีโปรตีนพบในมนุษย์แต่ไม่พบในหนูจ านวน 15 ชนิด ได้แก่ HIST3H3, KDM4E, 
AHSP, PABPC1L2B, CDRT1, ERV3-1, OVCH1, MST4, CALML6, ckshs1, C1orf63, 
ENSG00000263020, ARSH, STS และ GSTT1 ซึ่งโปรตีนท้ัง 15 ชนิดนี้ไม่ใช่โปรตีนการอักเสบเมื่อเทียบกับ
รายช่ือของโปรตีนการอักเสบท้ัง 403 ชนิด ท่ีตรวจสอบไว้ก่อนหน้านี้ ซึ่งท าให้ทราบว่าการวิเคราะห์และแปล
ผลเครือข่ายปฏิสัมพันธ์ระหว่างโปรตีนนี้ สามารถใช้ข้อมูลเครือข่ายปฏิสัมพันธ์ระหว่างโปรตีนของมนุษย์แทน
ของหนูในการตรวจสอบกลไกของสารออกฤทธิ์ท่ีมีต่อการยับยั้งการอักเสบได้ เนื่องจากโปรตีนโดยส่วนใหญ่
เป็นโปรตีนกลุ่มเดียวกัน และโปรตีนท่ีพบในมนุษย์แต่ไม่พบในหนูท้ัง 15 ชนิด ก็ไม่มีความเกี่ยวข้องกับการ
ตอบสนองต่อการอักเสบ (Sornsiri, et al., 2018)  

จากเครือข่ายปฏิสัมพันธ์ของโปรตีนเป้าหมายของสารออกฤทธิ์จะน าไปท าการวิเคราะห์พฤติกรรมของ
เครือข่ายปฏิสัมพันธ์ด้วยปล๊ักอิน Network Analyzer ภายใต้โปรแกรม Cytoscape (Shannon et al., 
2003) จะท าให้ได้ผลคุณสมบัติ Topological ท่ีจะท าให้เข้าใจลักษณะโครงสร้างของเครือข่ายทางชีวภาพของ
เครือข่ายปฏิสัมพันธ์ของโปรตีนเป้าหมายของสาร Apigenin, Fisetin ,Kaempferol, Quercetin, Myricetin, 
Isorhamnetin, Catechin, Epigallocatechin gallate. Epicatechin แ ล ะ  Theaflavin คื อ  ผ ล ก ร า ฟ 
Degree distribution ท่ีเป็นระดับการกระจายท่ีค านวณจากการนับจ านวนการเช่ือมต่อระหว่างโปรตีนต่างๆ
ภายในเครือข่ายซึ่งแสดงดังภาพ 4-3B, 4-4B, 4-5B, 4-6B, 4-7B, 4-8B, 4-9B, 4-10B, 14-11B และ 4-12B 
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ตามล าดับ โดยสมการท่ีพบจากผลกราฟ Degree distribution ของเครือข่ายปฏิสัมพันธ์ของสารออกฤทธิ์มี 
Degree distribution เป็นไปตามกฎของการกระจายแบบก าลัง (Power law distribution) คือ (𝑘) ∼ 𝑘−𝛾 
(𝛾 < 3) ซึ่งแสดงถึงคุณสมบัติการเป็น scale-free และจากผลกราฟ Shortest path length distribution 
ซึ่งแสดงดังภาพ 4-3C, 4-4C, 4-5C, 4-6C, 4-7C, 4-8C, 4-9C, 4-10C, 4-11C และ 4-12C ตามล าดับ  พบว่า  
ความยาวขอ งเส้นท าง เครือ ข่ ายขอ งสาร Apigenin, Fisetin, Kaempferol, Quercetin, Myricetin, 
Isorhamnetin, Catechin, Epigallocatechin gallate. Epicatechin และ Theaflavin มีความถี่ม ากใน
ระยะทางท่ี 4-5, 4-7, 4-6, 4-6, 4-6, 1-2, 2-5, 3-6, 2-7 และ 2-4 ตามล าดับ ซึ่งหมายความว่ามีโปรตีนมาก
ท่ีสุด แสดงว่าโปรตีนส่วนใหญ่ในเครือข่ายมีการเช่ือมโยงอย่างใกล้ชิดและมีคุณสมบัติเป็น small world 

และจากภาพค่าพารามิเตอร์ของ Topological ซึ่งแสดงดังภาพท่ี 4-3D, 4-4D, 4-5D, 4-6D, 4-7D, 
4-8D, 4-9D, 4-10D, 4-11D และ 4-12D ตามล าดับ  พบว่าค่า Clustering coefficient ท่ี เป็น ค่าความ
หนาแน่นเฉล่ียของโหนดใกล้เคียงในเครือข่ายปฏิสัมพันธ์ของโปรตีนเป้าหมายของสาร Apigenin, Fisetin, 
Kaempferol, Quercetin, Myricetin, Isorhamnetin, Catechin, Epigallocatechin gallate. 
Epicatechin และ Theaflavin มีค่าเท่ากับ 0.683, 0.713, 0.693, 0.705, 0.708, 0.733, 0.688, 0.722, 
0.765 และ 0.732 ตามล าดับ และมีค่า Clustering coefficient ของ Random network คือ 0.007, 0.012, 
0.010, 0.009, 0.015, 0.037, 0.018, 0.016, 0.022 และ 0.086 ตามล าดับ ถ้าค่า Clustering coefficient 
ในเครือข่ายสูงกว่า Random network แสดงว่ามีคุณสมบัติของ modularity ซึ่งแสดงให้เห็นว่าเครือข่าย
ปฏิสัมพันธ์ของโปรตีนเป้าหมายของสารออกฤทธิ์แต่ละชนิดมีคุณสมบัติการเป็นเครือข่ายทางชีวภาพเนื่องจาก
มีคุณสมบัติเป็น scale-free, small world และ modularity (Zheng, Zhang and Qiao, 2015) ท่ีแสดง
คุณสมบัติของเครือข่ายท่ีสามารถน าไปใช้ในการวิเคราะห์โมดูลต่อไปได้ 

เมื่อน าโปรตีนการอักเสบท่ีเป็นโปรตีนเป้าหมายท่ีพบในโมดูลการอักเสบของสารออกฤทธิ์แต่ละชนิด
ไปท าการแปลผลทางชีวภาพด้วยโปรแกรม DAVID (Jiao et al., 2012) พบว่า โปรตีนการอักเสบท่ีเป็นโปรตีน
เป้าหมายในโมดูลการอักเสบ ได้แก่ IL8, PARP1, NR1H4, PLA2G7, HMOX1 และ GSTP1 ไม่มีผลของ
วิถีทางชีวภาพเนื่องจากโปรตีนการอักเสบเหล่านี้อาจจะยังไม่มีข้อมูลวิถีทางชีวภาพในโปรแกรม David (Jiao 
et al., 2012) ท่ีใช้ในการแปลผลทางชีวภาพ ท าให้ไม่สามารถแปลผลวิถีทางชีวภาพได้ โดยสาร Apigenin, 
Kaempferol, Quercetin, Myricetin, Catechin, Epigallocatechin gallate, Epicatechin แ ล ะ 
Theaflavin ท่ีเป็นองค์ประกอบในพืชกลุ่มชาจะมีเกี่ยวข้องกับวิถีการอักเสบหลากหลายวิถี (ภาพท่ี 4-23) แต่
จะประกอบไปด้วยวิถีการอักเสบท่ีนิยมศึกษา ได้แก่ วิถีการส่งสัญญาณ NF-κB และวิถีการส่งสัญญาณ MAPK 
โดยมีโปรตีนท่ีพบในวิถีการส่งสัญญาณ คือ IL6, MAPK14, NFKB1, NOS2, PTGS2  และ RELA  (ภาพท่ี 4-
24) แ ล ะ ใน หั ว ห อ ม จ ะ ป ร ะ ก อ บ ไป ด้ ว ย ส า ร  Apigenin, Fisetin, Kaempferol, Quercetin แ ล ะ 
Isorhamnetin ซึ่งมีวิถีท่ีเกี่ยวข้องกับการอักเสบต่างๆ (ภาพท่ี 4-25) และประกอบไปด้วยวิถีการอักเสบท่ีนิยม
ศึกษาได้แก่ วิถีการส่งสัญญาณ NF-κB และวิถีการส่งสัญญาณ MAPK ซึ่งมีโปรตีนท่ีพบในวิถีการส่งสัญญาณ 
คือ MAPK14, NFKB1, NOS2, PTGS2  และ TNF (ภาพท่ี 4-26)  

จากการแปลผลทางชีวภาพของสาร Apigenin, Fisetin, Kaempferol, Quercetin, Myricetin, 
Isorhamnetin, Catechin, Epigallocatechin gallate, Epicatechin และ Theaflavin พบว่าสามารถลด
การผลิตสารส่ือกลางการอักเสบผ่านวิถีสัญญาณ NF-κB ซึ่ง NF-κB เป็นทรานสคิปชันเฟคเตอร์ท่ีอยู่ในไซโต 
พลาสซึมในรูปท่ีไม่สามารถใช้งานได้และเมื่อเกิดการกระตุ้น NF-κB จะเคล่ือนท่ีเข้าสู่นิวเคลียสจึงท าให้เกิด
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การผลิตสารส่ือกลางการอักเสบต่างๆ  โดยสาร Apigenin จะยับยั้งการเกิดฟอสโฟรีเลช่ันของ IκK และยับยั้ง
ย่อยสลายของ IκB  จึงท าให้ IκB จับกับ NF-κB จึงยับยั้งการเคล่ือนท่ีของ NF-κB ไปยังนิวเคลียสจึงท าให้
สามารถยับยั้งการผลิตสารส่ือกลางการอักเสบ(Liang, et al., 1999), สาร Fisetin สามารถยับยั้งการเคล่ือนท่ี
เข้าสู่นิวเคลียสของ p65 และการฟอสโฟรีเลช่ันของ IκBα โดย IκBα มีบทบาทส าคัญในการเคล่ือนท่ีเข้าสู่
นิวเคลียสของ p65 (Kim, Kim, et al., 2015),สาร Kaempferol สามารถลดระดับทรานสคิปชันแฟคเตอร์ 
p65 และ p50 ซึ่งทรานสคิปชันแฟคเตอร์จะเกี่ยวข้องกับการควบคุมการถอดรหัสของ NF-κB ท่ีเกี่ยวข้องกับ
การผลิตสารส่ือกลางการอักเสบ (Kim, Park, et al., 2015), สาร Quercetin ช่วยยับยั้งการสลายตัวของ 
IκB-α และการเคล่ือนท่ีของ p65 เข้าสู่นิวเคลียส  ซึ่งแสดงถึงบทบาทของ NF-κB ในการลดการผลิตสาร
ส่ือกลางการอักเสบ (Lee, et al., 2018), สาร Myricetin ลดการเคล่ือนท่ีเข้าสู่นิวเคลียสของ p65 และช่วย
ท าให้เกิดการสลายตัวของ IκBα ในไซโตพลาสซึมจึงช่วยป้องกันการตอบสนองการอักเสบผ่านวิถีการส่ง
สัญญาณ NF-κB (Cho, et al., 2016), สาร Isorhamnetin สามารถยับยั้งการกระตุ้นการท างานของ NF-κB 
ท่ีเป็นทรานสคิปชันเฟคเตอร์ ท่ีส าคัญ ในการแสดงออกปละการผลิตสารส่ือกลางการอักเสบต่างๆ 
(Hämäläinen, et al., 2007) 

ส าหรับสาร Apigenin และ Epigallocatechin gallate ยังมีความเกี่ยวข้องกับ MAPK 14 หรือ p38 
ท่ีอยู่ในวิถีการส่งสัญญาณผ่าน MAPK โดย Apigenin สามารถลดการฟอสโฟรีเลช่ันของ p38 ซึ่ง  p38 จะมี
บทบาทส าคัญในการควบคุมโมเลกุลยึดเกาะและไซโตไคน์ท่ีท าให้เกิดการตายของเซลล์ (Yang, et al., 2015) 
และ Epigallocatechin gallate สามารถยับยั้งการฟอสโฟรีเลช่ันของ ERK1/2 , JNK และ p38 ซึ่งเป็น
องค์ประกอบหลักในวิถีการส่งสัญญาณ MAPK โดยวิถีการส่งสัญญาณ MAPK จะมีความเกี่ยวข้องกับ
กระบวนการอักเสบต่างๆ   เช่น การผลิตไซโตไคน์และคีโมไคน์, การดีแกรนูเลชันของนิวโทรฟิลท่ีเป็น
กระบวนการการกลืนกินอาศัยการโอบล้อมเช้ือโรคเข้าสู่เซลล์ และรวมเช้ือโรคเข้ากับไลโซโซมจึงท าให้แกรนูล
ภายในไซโตพลาสซึมของนิวโตรฟิลลดลง รวมถึงมีบทบาทส าคัญในการแสดงออกของเอนไซม์ iNOS และ 
COX-2  (Jooม et al., 2012) ซึ่งจะเห็นได้การท านายกลไกต้านการอักเสบของสารออกฤทธิ์กลุ่มฟลาโวนอยด์
ในพืชกล่มชาและหัวหอมมีความเกี่ยวข้องกับวิถีการส่งสัญญาณทางการอักเสบท่ีมีการศึกษาอยู่ก่อนหน้า และ
น่าจะสามารถใช้เป็นข้อมูลเบื้องต้นของกลไกการอักเสบในระดับคอมพิวเตอร์เป็นประโยชน์ต่อนักวิจัยท่ี
สามารถน ามาใช้เป็นแนวทางท่ีช่วยในการตัดสินใจในการน าไปการศึกษาต่อในระดับห้องปฏิบัติการต่อไปได้ 
และนอกจากกับวิถีการส่งสัญญาณทางการอักเสบท่ีนิยมศึกษาแล้วก็ยังพบว่ามีวิถีการส่งสัญญาณอื่นๆท่ี
เกี่ยวข้องกับการอักเสบท่ีน่าสนใจในพืชกลุ่มชาและหัวหอมซึ่งน่าจะน าไปใช้ในการศึกษากลไกการอักเสบต่อไป 
(ภาพท่ี 4-24 และ 4-26) 
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5.2   สรุปผลกำรทดลอง  
จากการน าข้อมูลสารออกฤทธิ์ของพืชสมุนไพร ขลู่ (Pluchea indica (L.) Less) (Suriyaphan, 

2014) ซึ่งเป็นพืชสมุนไพรในภาคตะวันออก และพืชสมุนไพรชนิดอื่น (Andarwulan, et al., 2012) มาใช้เป็น
แหล่งอ้างอิงเบ้ืองต้นของสารออกฤทธิ์เพื่อน ามาใช้ในการค้นหาโปรตีนเป้าหมายและกลุ่มโปรตีนท่ีมีปฏิสัมพันธ์
ร่วม โดยการใช้ฐานข้อมูลสาธารณะและเครื่องมือทางชีวสารสนเทศท่ีประกอบไปด้วย (1) การค้นหาโปรตีน
เป้าหมายของสารออกฤทธิ์โดยใช้ฐานข้อมูลสาธารณะ ChEMBL (Davies, et al., 2015) และ STITCH 
(Szklarczyk, el al. 2016) (2) การสืบค้นข้อมูลปฏิสัมพันธ์ระหว่างโปรตีนกับโปรตีนในฐานข้อมูล STRING 
(Szklarczyk, el al. 2017) (3) การค้นหาข้อมูลยีน ท่ีเกี่ยวข้องกับการอักเสบโดยอาศัยการสืบค้นจาก
ฐานข้อมูลสาธารณะของยีนท่ีเกี่ยวข้องกับโรค ได้แก่ ฐานข้อมูล DisGeNET (Piñero et al., 2015) OMIM 
(McKusick, 2007) และ UniProt (Apweiler et al., 2004) (4) การวิเคราะห์เครือข่ายปฏิสัมพันธ์ของโปรตีน
และการค้นหาโมดูลท่ีมีความส าคัญโดยใช้โปรแกรมวิเคราะห์เครือข่าย Cytoscape (Shannon, et al., 2003) 
พร้อมด้วยโปรแกรมปล๊ักอินท่ีใช้ในการค้นหาโมดูล เช่น MCODE (Bader and Hogue, 2003) เป็นต้น 
ร่วมกับการใช้ข้อมูลของยีนท่ีเกี่ยวข้องกับการอักเสบท่ีตรวจสอบได้ และ (5) การแปลผลทางชีวภาพโดยใช้
ข้อมูลของยีนสมาชิกภายในโมดูลท่ีถูกคัดเลือกด้วยโปรแกรมปล๊ักอิน BiNGO (Maere, et al., 2005) และ 
DAVID (Jiao, et al., 2012) โดยในทีนี้จะเน้นสารออกฤทธิ์ในกลุ่มฟลาโวนอยด์เป็นหลักก่อน เนื่องจากเป็น
กลุ่มสารออกฤทธิ์ท่ีมีฤทธิ์ยับยั้งการอักเสบ (Pan, et al., 2010) รายละเอียดของกระบวนการทางชีวสารสน
เทศท่ีเลือกใช้แสดงดังภาพท่ี 5-1 

ภายหลังการตรวจสอบเครือข่ายปฏิสัมพันธ์ระหว่างโปรตีนของสารออกฤทธิ์ที่มีฤทธิ์ยับยั้งการอักเสบ
ท้ัง 10 ชนิด ได้แก่  Apigenin, Fisetin, Kaempferol, Quercetin, Myricetin, Isorhamnetin, Catechin, 
Epigallocatechin gallate, Epicatechin และ Theaflavin แล้วพบว่าเครือข่ายท้ังหมดมีคุณสมบัติ scale-
free, small-world และ modularity ซึ่งแสดงถึงความเป็นเครือข่ายทางชีวภาพท่ีสามารถน ามาค้นหา
เครือข่ายย่อยหรือโมดูลท่ีมีฟังก์ชันทางชีวภาพท่ีส าคัญต่อไปได้ (Zheng, Zhang and Qiao, 2015) โดยจะพบ
โมดูลการอักเสบท่ีเป็นโปรตีนเป้าหมายของสารออกฤทธิ์ท้ัง 10 ชนิด จ านวนต้ังแต่ 1 ถึง 12 โมดูล ซึ่งถือว่า
เป็นโมดูลของกลุ่มยีนท่ีมีบทบาทส าคัญต่อการยับยั้งการตอบสนองการอักเสบของสารออกฤทธิ์ท่ีถูกคัดเลือกมา
โดยกระบวนการวิเคราะห์ฟังก์ชันนอลโมดูลด้วย MCODE (Bader and Hogue, 2003) และคัดกรองด้วย
โปรตีนเป้าหมายท่ีเป็นโปรตีนการอักเสบ และเมื่อน าผลของสารออกฤทธิ์ที่เป็นองค์ประกอบของพืชกลุ่มชาซึ่ง
มีใบขลู่เป็นส่วนหนึ่งด้วย ก็จะพบโปรตีนเป้าหมายท่ีมีบทบาทส าคัญต่อการยับย้ังการตอบสนองการอักเสบของ
สารออกฤทธิ์ 8 ชนิด จ านวน 25 โปรตีน (ภาพท่ี 4-23) ถ้าหากพิจารณาเฉพาะกลไกระดับโมเลกุลท่ีเกี่ยวข้อง
กับวิถีพาธเวย์หลักท่ีนิยมศึกษาในห้องปฏิบัติการได้แก่ วิถีการส่งสัญญาณ MAPK, NF-𝜅B  และ JAK-STAT ก็
จะพบโปรตีนเป้าหมายจ านวน 6 ชนิด ได้แก่ PTGS2, NFKB1, MAPK14, NOS2, RELA และ IL6 (ภาพท่ี 4-
24) ท่ีสามารถน ามาใช้พิจารณาเพื่อการศึกษากลไกการออกฤทธิ์ยับยั้งการตอบสนองการอักเสบในระดับ
ห้องปฏิบั ติการของพืชสมุนไพรขลู่ (Pluchea indica (L.) Less) ท่ี เป็นพืชท้องถิ่นของภาคตะวันออก 
เช่นเดียวกันกับตัวอย่างการประยุกต์กับหัวหอม (ภาพท่ี 4-25 และ 4-26) ท่ีสามารถน ากระบวนการทางชีวสา
รสนเทศข้างต้นนี้มาประยุกต์กับพืชสมุนไพรชนิดอื่นได้เช่นเดียวกัน 
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ภำพที่ 5-1   กระบวนการทางชีวสารสนเทศท่ีเหมาะสมส าหรับใช้ในการศึกษากลไกการยับยั้งการอักเสบของ

สารออกฤทธิ์จากธรรมชาติ 

 

5.3   ข้อเสนอแนะ  
1. เนื่องจากพืชท่ีน ามาใช้เป็นตัวแทนพืชสมุนไพรภาคตะวันออกคือ ขลู่ (Pluchea indica (L.) Less) 

และพืชสมุนไพรประเภทอื่น จะมีสารออกฤทธิ์หลากหลายประเภทท่ีไม่จ าเพาะเพียงแค่สารออกฤทธิ์
ในกลุ่มของฟลาโมนอยด์ท่ีท าการศึกษาในการวิจัยนี้เท่านั้น จึงควรท่ีจะท าการตรวจสอบสารประเภท
อื่นด้วย เช่น -carotene, chlorogenic acid, caffeic acid, ferulic acid, myricetin, luteolin, 
anthocyanins และ carotenoids เป็น ต้น เพื่ อให้ ได้ความครบถ้วนของสารออกฤทธิ์ ท่ี เป็น
องค์ประกอบของใบขลู่ หรือพืชสมุนไพรประเภทอื่นท่ีสนใจ 

2. เครือข่ายทางชีวภาพของสารออกฤทธิ์แต่ละชนิดท่ีเก็บรวบรวมได้จากฐานข้อมูล ChEMBL (Davies, 
et al., 2 0 1 5 ) , STITCH (Szklarczyk, el al. 2016) แ ล ะ  STRING (Szklarczyk, el al. 2017) 
สามารถน ามาใช้เป็นแหล่งอ้างอิงเพื่อประยุกต์กับการศึกษากลไกระดับโมเลกุลท่ีมีต่ออาการหรือโรค
ประเภทอื่นท่ีสนใจนอกจากการอักเสบตามสรรพคุณของสารออกฤทธิ์แต่ละชนิดท่ีมีการรายงานได้ 
เช่น โรคไขข้ออักเสบ โรคหัวใจและหลอดเลือด โรคอัลไซเมอร์โรคเบาหวาน โรคมะเร็ง และการยับย้ัง
แบคทีเรีย เป็นต้น 

3. เนื่องจากเป็นการรวบรวมเครือข่ายทางชีวภาพของสารออกฤทธิ์เป็นจ านวนมาก จึงมีความจ าเป็นท่ีใน
อนาคตจะต้องมีการสร้างฐานข้อมูลเครือข่ายชีวภาพของสารออกฤทธิ์ท้ังหมดท่ีเก็บรวบรวมนี้ขึ้นมา 
เพื่อสามารถน ามาประยุกต์ให้ตรงตามความต้องการของกลุ่มผู้ใช้งาน ได้แก่นักวิจัยท่ีท าการศึกษา
กลไกระดับโมเลกุลของสารออกฤทธิ์ท่ีจะช่วยลดต้นทุนและเวลาท่ีใช้ในการท าวิจัยเพื่อการตัดสินใจใน
ระดับห้องปฏิบัติการต่อไป 
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5.4   ผลผลิต (Output) 
การน าเสนอเป็นโปสเตอร์ บทคัดย่อ รายงานสืบเนื่องการประชุม ผ่านการประชุมวิชาการระดับชาติ

และนานาชาติ ดังนี้ 

1. Sornsiri, J., Srisook, K. and Soonanan, P. (2 0 1 8 ) .  Biological interpretation of anti-
inflammatory effect of apigenin in mouse cell by using human protein interaction 
network analysis. The 30th Annual Meeting of the Thai Society for Biotechnology and 
International Conference (TSB2 0 1 8 ) . November 2 2 -2 3 , 2 0 1 8  Ambassador Hotel, 
Bangkok, Thailand. MBB-P-06: 1 – 11. (ภาคผนวก ก) 

2. Sootanan, P. Pumthong, S. and Sornsiri, J. (2018). Anti-inflammatory effects of active 
compounds in onion. The 6 th international conference on Computational Systems-
Biology and Bioinformatics 2 0 1 5  (CSBio2 0 1 8 ). 1 1 –1 2  December 2 0 1 8 . Bangkok, 
Thailand. (ภาคผนวก ข) 
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รายงานการเงิน 
 

ประเภทงบประมาณ รายละเอียด จ านวน (บาท) 

งบบุคลากร ค่าจ้างผู้ช่วยวิจัยระดับปริญญาตรี จ านวน 1 คน 144,000 

งบด าเนินการ: ค่าตอบแทน ค่าตอบแทนนักวิจัย 20,000 

งบด าเนินการ: ค่าใช้สอย ค่าจ้างนิสิตช่วยงานวิจัยระดับปริญญาโท จ านวน 2 คน 
เงินประกนัสังคม ค่าใช้สอยอื่นๆ 

125,600 

งบด าเนินการ: ค่าวัสดุ ค่าวัสดุส านักงาน ค่าวัสดุคอมพิวเตอร์ ค่าจัดท าเอกสาร
คู่มือและรายงาน 

12,800 

งบด าเนินการ: ค่าธรรมเนียม
อุดหนุนสถาบัน 

ค่าสาธารณูปโภค (ค่าธรรมเนียมอุดหนุนสถาบัน 10%) 33,600 

รวมตลอดโครงการ 336,000 

 

ลงนามหัวหน้าโครงการวิจัยผู้รับทุน 

                                                                          ลงช่ือ.......................................................... 
                                                                          (ผู้ช่วยศาสตราจารย์  ดร. พิทักษ์ สูตรอนันต์) 

                                                                                 หัวหน้าโครงการวิจัย 

                                                                               วันท่ี…….เดือน……………….พ.ศ……………. 
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