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เทคนิคทางโปรตีโอมิกสเพื่ องานวิจัยทางการแพทย

บทคัดยอ
  โปรตีโอมิกส ถกูใชในการศึกษางานดานโปรตีน เชน การแสดงออกของโปรตีน มคีวามสามารถสูงในการวิเคราะหตัวอยาง

ที่มีปริมาณนอยๆ ในระดับเฟมโตโมล อีกทั้งยังสามารถใชศึกษาโปรตีนไดคราวละจํานวนมาก ปจจุบันเทคนิคทางโปรตีโอมิกส

ที่ใชในการศึกษาท่ีสําคัญ ไดแก แมสสเปกโทรเมทรี  องคประกอบของเครื่ องดังกลาวไดแก 1) สวนผลิตไอออน (ion source) 

ที่ไดจากระบบของ electrospray ionization (ESI) และ matrix assisted laser desorption ionization (MALDI) 2) สวน

วิเคราะหมวล (mass analyzer) โดยมีหนวยเปนมวลตอประจุ 3) สวนตรวจวัด (ion detector) 4) สวนประมวลผล (data 

system) ซ่ึงถูกควบคุมดวยระบบคอมพิวเตอรที่เชื่ อมโยงกับฐานขอมูล (database) เชน NCBI homepage (http://www.

ncbi.nlm.nih.gov/) และ expasy proteomics tools (http://www.expasy.ch/tools) เปนตน การประยุกตใชงานไดแก การ

ทํา peptide mass fingerprints (PMF), การคนหาสารบงช้ีตางๆ, การทํา MALDI-biotyper และการทํา MALDI-tissue 

imaging เปนตน สรุปไดวาเทคนิคทางโปรตีโอมิกสไดถูกพัฒนาและสามารถนํามาใชงานทางการแพทยในหลายมิติ  
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Proteomics tools for medical researches

Abstract
  Proteomics has been used for the systematic study of proteins in a cell e.g. protein expression.  Proteomic 
analysis is a highly sensitive method which can be used for the detection of a very small amount of protein 
sample with detection limit of femtomole.  Moreover, this method provides very high throughput.  At present, 

mass spectrometry is widely used in proteomic analysis. The mass spectrometry composes of four principal 

compartments including ion source, mass analyzer, ion detector, and data system. In the first compartment, ion 

source, electrospray ionization (ESI) and matrix assisted laser desorption ionization (MALDI) are ion generators. 

The second compartment, mass analyzer, is used for an analysis of mass to charge ratio. The third compartment 

is an ion detector.  The last compartment, data system, is the work station for data processing and analysis 

with computerized system that can be linked to several kinds of database for example NCBI homepage (http://

www.ncbi.mlm.nih.gov/), Expasy proteomics tools (http://www.expasy.ch/tools) and etc. Several applications 

of proteomic analysis have been implemented in protein study such as typing peptide mass fingerprints (PMF), 

detecting bio-markers and performing MALDI–Tissue Imaging, etc. Taken together, proteomics is the promising 

method that can be applied for medical sciences in many aspects.  
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บทนํา
  เทคนิคทางโปรตีโอมิกส (proteomics) มีบทบาท
อยางมากในการคนพบสารบงช้ีทางชีวภาพ เพื่ อการวินิจฉัย 
การพยากรณและตดิตามการรักษาโรค(1) นอกจากน้ียงัสามารถ
ระบุชนิดของเช้ือกอโรคในงานดานจุลชีววิทยาดวย matrix 
assisted laser desorption ionization (MALDI) bioty-
per(2-3) การศึกษาดานพยาธิวิทยาของเน้ือเยื่ อดวย MALDI 
tissue imaging(4) การศึกษาดานโครงสรางและหนาท่ีของ
โปรตีนมีความสําคัญตอการพัฒนาองคความรูพื้นฐานในงาน
วิจัยทางวิทยาศาสตรเชิงประยุกตและทางการแพทย สําหรับ
เทคนคิทางโปรตีโอมกิสทีม่คีวามสําคัญและนิยมใชศึกษาอยาง
แพรหลาย ไดแก two dimensional-polyacrylamide gel 
electrophoresis (2D-PAGE) และแมสสเปกโทรเมทรี(5-6) 
ซ่ึง mass spectrotrometry มีบทบาทมากเกี่ยวกับงานวิจัย
ดานการแพทย 

 

1. แมสสเปกโทรเมทรี (Mass spectrometry; 

MS)
  แมสสเปกโทรเมทรีเปนเทคนิคท่ีใชสําหรับการตรวจ

วิเคราะหโปรตีน สามารถวิเคราะหไดทั้งเชิงคุณภาพและ

ปริมาณ(7) เชน การระบุชนิดและขนาดโปรตีน การทํานายลํา

ดับกรดอะมโินของโปรตนี และการเปรยีบเทยีบการแสดงออก

ของโปรตีนในพยาธิสภาพที่แตกตางกัน เปนตน โดยอาศัย

หลักการตรวจวัดมวลตอประจุ (mass to charge ratio; 

m/z) ทีจํ่าเพาะของตัวอยางโปรตีนหรอืเปปไทดทีถ่กูทาํใหเกดิ

ประจุ  โดยสารตัวอยางถูกฉีดเขาชองเติมสารตัวอยางขาเขา
เครื่ อง (sample inlet) แลวทาํใหแตกตัวเปนประจใุนสวนผลิต
ไอออน (ion source) ประจทุีเ่กดิข้ึนจะผานเขาสูสวนวเิคราะห

มวล (mass analyzer) เพื่ อแปลงเปนสัญญาณท่ีสวนตรวจ
วัด ion detector)  แลวสงสัญญาณไปยังสวนประมวลผล 
(data system) ซ่ึงถูกควบคุมดวยระบบคอมพิวเตอรที่เชื่ อม
โยงกับฐานขอมูลโปรตีน(8) (รูปที่ 1) เทคนิคน้ีจัดเปนเทคนิค
ขั้นสูงและมีความไวในการตรวจวิเคราะหในระดับเฟมโตโมล 
(femtomole)(9) สามารถทําการศึกษาซ้ําได (high reproduc-
ibility) สามารถแยกโปรตีนไดดี (high resolution) และได
คราวละจํานวนมาก (high throughput) จึงเปนทีส่นใจสาํหรบั
ประยุกตใชในงานวิจัยอยางแพรหลาย 
  สาํหรบัเทคนคิแมสสเปกโทรเมทรทีีน่ยิมใชในงานวิจัย
ปจจุบัน มี 2 เทคนิค คือ liquid chromatography mass 
spectrometry (LC-MS) และ matrix assisted laser de-
sorption ionization-time of flight mass spectrometry 
(MALDI-TOF MS) 

2. เทคนคิ Liquid chromatography mass spec-
trometry (LC-MS)
  LC-MS คือ การแยกโปรตีนทีอ่ยูในสภาวะของเหลว

ดวยวิธี liquid chromatography และมีการเกิด ion source 

แบบ electrospray ionization (ESI) ซ่ึงสามารถระบชุนิดของ

โปรตีนดวยวิธแีมสสเปกโทรเมทร ีโดยมวลสารจะถูกตรวจวัด

ในสวน mass analyzer นอกจากน้ีผลการวิเคราะหยงัสามารถ

เปรยีบเทยีบในเชงิปรมิาณได จึงมปีระโยชนในดานการเปรยีบ

เทยีบการแสดงออกโปรตีนในสภาวะท่ีแตกตางกัน(10) LC-MS 

เปนเทคนิคท่ีมีประสิทธิภาพ ความไวและความจําเพาะสูง(11) 
ปจจุบันนิยมใชเทคนิคน้ี ในการศึกษาโปรตีนไดใน 2 รูปแบบ
คือ label technique และ label free technique

รูปที่ 1 องคประกอบของเทคนิคแมสสเปกโทรเมทรี เปปไทดตัวอยางจะถูกนําเขาสูเครื่ อง ตัวอยางจะเกิด ionization แลว 
ions จะถูกคัดเลือกและตรวจจับดวยเครื่ อง mass spectrometer จากน้ันจะอานคาตาม mass/charge (m/z) ขอมูล

ที่ไดจะถูกนําไปเปรียบเทียบกับฐานขอมูลดวยโปรแกรม mascot (modified from Aebersold R, 2003) 
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รูปที่ 2 หลักการวิเคราะหโปรตีนดวยเทคนิค label (isotope) LC-MS (ก) เปปไทดของตัวอยางท่ีตางกัน จะถูกตรึงดวย 
isotope ทีต่างกันแลวถกูผสมเขาดวยกนั เพื่ อทําการวิเคราะหในคราวเดียวกนั  สวน label free LC-MS (ข) เปปไทด
ของตัวอยางท่ีตางกัน จะถูกทําการวิเคราะหแยกกันดวยเครื่ อง mass spectrometer และผลที่ไดจะถูกนําไปวิเคราะห 
(Modified from Zhu W, 2010) 

   ก. Label (isotope) LC-MS การติดฉลากดวย 

stable isotope กับโปรตีน ซ่ึงทําใหงายตอการระบุชนิดของ

โปรตนีทีม่รีะดบัการแสดงออกทีแ่ตกตางกันใน 2 ตัวอยางข้ึน

ไป โดยนําตัวอยางควบคุม มาติดฉลากดวย stable isotope 

ชนิดเบา (light) สวนตัวอยางศึกษา (test sample) ติดฉลาก

กับ isotope ชนิดหนัก (heavy) แลวนําตัวอยางท้ังสองมา

ผสมกัน ทําการยอยตัวอยางผสมดวยเอนไซมทริปซิน แลว

จึงวิเคราะหดวยเทคนิค LC-MS เนื่ องจากตัวอยางท้ังสอง

ชนิดถูกติดฉลากดวย isotope ตางชนิดกัน จึงสามารถเปรยีบ
เทียบผลการแสดงออกของโปรตีนในแตละสภาวะได (รูปที่ 

2ก) แตมีขอจํากัดคือราคาแพงและการติดฉลากดังกลาวอาจ

ไมครอบคลุมถึงตัวอยางโปรตีนทั้งหมด 
  ข. Label free LC-MS การเปรียบเทียบการ
แสดงออกของโปรตีนที่แตกตางกัน 2 ตัวอยางข้ึนไป แตไม
ติดฉลากโปรตีนดวย stable isotope โดยนําตัวอยางศึกษา
กบัตัวอยางควบคุมมายอยดวยเอนไซมทรปิซิน แลววเิคราะห

ดวยเทคนิค LC-MS อยางไรก็ตามกอนการวิเคราะหดวย

เทคนิค LC-MS ตัวอยางท้ังสองจะไมนํามาผสมกัน หากแต
จะวิเคราะหแยกกัน ผลการวิเคราะหที่ไดจะถูกนํามาเปรียบ
เทยีบความแตกตางของ peptide signal intensities ณ เวลา
เดียวกันในท้ังสองตัวอยาง(12-13) (รูปที่ 2ข) แตขอจํากัดคือ

จําเปนตองใช software ที่จําเพาะตอการวิเคราะหซ่ึงมีราคา
แพง

3. เทคนิค Matrix assisted laser desorption-
time-of-flight-mass spectrometry (MALDI-
TOF MS)
  MALDI-TOF MS คือ การทาํใหสารตวัอยางแตกตัว

เปนไอออนกอนการวิเคราะห โดยผสมสารตัวอยางกับสารแม

ทรกิซ (matrix) ไดแก α-cyano-4-hydroxycinnamic acid 

(CHCA), 2,5-dihydroxybenzoic acid (DHB) เปนตน 

สารดงักลาวมสีวนประกอบของกรดหรอืดางจะทําใหตัวอยาง

มีประจุ จากน้ันสารผสมจะถูกนําไปหยดลงบนแผนโลหะ 

(MALDI plate) ซ่ึงจะทําใหสวนผสมระเหยกลายเปนผลึก 
เมื่ อสารแมทริกซถูกกระตุนดวยแสงเลเซอร จะทําหนาท่ีเปน

ตัวกลางในการถายทอดพลังงานจากแสงเลเซอรสงไปยังโปร
ตีนหรือเปปไทดที่มีประจุและแตกตัวเปนไอออน ทําใหโปร
ตีนหรือเปปไทดสามารถเคลื่ อนท่ีไดและวิเคราะหมวลสาร

ดวย mass analyzer ชนิด time-of-flight (TOF) ซ่ึงโปร

ตีนหรือเปปไทดที่มีมวลนอยจะสามารถเคลื่ อนท่ีไดเร็วกวา
สารที่มีมวลมาก จึงเดินทางไปยังตัวรับ (detector) ไดเร็ว
กวา ทําใหสามารถคํานวณระยะเวลาที่ตัวอยางเคลื่ อนท่ีและ
บอกขนาดมวลสารได(8) (รูปที ่3) เทคนิคน้ีมขีัน้ตอนท่ีสะดวก

และรวดเร็วกวาเมื่ อเทียบกับเทคนิค LC-MS แตถูกจํากัด
ดวยปริมาตรของตัวอยางในการศึกษา นอกจากน้ียังสามารถ

วิเคราะหตัวอยางท่ีอยูในสภาวะของแข็งได เชน โคโลนีของ
เชื้อ(3) และชิ้นเนื้อ(4)  เปนตน ซ่ึงสามารถประยุกตใชในงาน
วิจัยทางการแพทยไดหลากหลาย 
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รูปที่ 3 หลักการทํางานของเทคนิค MALDI-TOF MS เปปไทดตัวอยางจะถูกผสมกับ matrix ที่เหมาะสม แลวตรึงบน 

mass plate ที่จําเพาะ จากน้ันแสงเลเซอรจะกระตุนใหเกิด ions เพื่ อสงไปวิเคราะหดวยเครื่ อง mass spectrometer 

(Modified from Aebersold R, 2003)   

  การศึกษาโปรตีนดวยเทคนิคแมสสเปกโทรเมททรีที่

มีประสิทธิภาพน้ัน ประกอบดวยกระบวนการหลายขั้นตอน 

นอกจากการเตรียมตัวอยางโปรตีนที่ดีแลว ขั้นตอนการแยก

โปรตนีกอนการตรวจวเิคราะหกเ็ปนปจจัยหนึง่ท่ีมคีวามสาํคัญ

มากเชนกัน ซ่ึงมี 2 วิธีหลักที่นิยมใชในงานวิจัย คือ วิธี gel 

based และวิธี gel free โดยความแตกตางระหวาง 2 วิธีมี

รายละเอียด ดังน้ี
  ก. Gel based เปนวิธีที่มีประสิทธิภาพสูงในการ

ตรวจวเิคราะหโปรตนีรวม อาศัยการแยกโปรตนีเบือ้งตนดวย

เทคนิคอิเล็กโทรโฟเรซิส เชน 2D-PAGE ซ่ึงโปรตีนจะถูก

แยกตามขนาดและคา isoelectric point (pI) เปนตน จาก
นั้นทําการยอมโปรตีน แลวเลือกตัดจุดโปรตีนที่ตองการออก
จากเจล ไปทําการศึกษา โดยโปรตีนที่ตัดแยกไดจะนําไปยอย

ดวยเอนไซมทรปิซิน (trypsin) ไดเปนสายเปปไทดสัน้ๆ แลว

วิเคราะหตอดวยเทคนิคแมสสเปกโทรเมทรี(14) วิธีนี้เหมาะ
สําหรับตัวอยางโปรตีนที่มีความซับซอนสูง (high complex-

ity) และตัวอยางท่ีมีปริมาณโปรตีนมาก ซ่ึงจําเปนตองแยก
โปรตีนดวยเจลกอนการวิเคราะหเสมอ

  ข. Gel free เปนทางเลือกหนึ่งของการวิเคราะห
โปรตีนโดยไมตองผานกระบวนการแยกโปรตีนดวย เจลกอน
การวิเคราะหดวยเทคนิคแมสสเปกโทรเมทร ีซ่ึงมขีอดีคือ ลด

ขั้นตอนและระยะเวลาไดคอนขางมาก สามารถนําตัวอยางท่ี

อยูในสภาวะของเหลวมาผานกระบวนการยอยดวยเอนไซม

ทริปซินไดเปนสายเปปไทด แลววิเคราะหดวยเทคนิคแมส

สเปกโทรเมทรีไดทันที โดยมากนิยมวิเคราะหดวยเทคนิค 

liquid chromatography mass spectrometry (LC-MS) ซ่ึง

มีการแยกสายเปปไทดดวยเทคนิค liquid chromatography 

กอนการวิเคราะห(15) 

4. การประยุกตใชเทคนิคแมสสเปกโทรเมทรีใน
งานวิจัยทางการแพทย
  4.1 การระบชุนิดและขนาดโปรตนี (protein iden-

tification) แบงเปน 3 วิธีหลัก ดังน้ี 
   4.1.1 Peptide mass fingerprints (PMF) 
   ตัวอยางโปรตีนถกูยอยดวยเอนไซมทรปิซิน โดย

โปรตนีจะถกูตัดใหเปนเปปไทดสายส้ันๆ ตรงตําแหนงกรดอะ

มโินทีจํ่าเพาะตอเอนไซมของโปรตีนแตละชนดิ เรยีกลกัษณะ
นีว้า peptide mass fingerprint (PMF) ดังน้ันขนาดเปปไทด
ทีไ่ดจากการวิเคราะหดวยเทคนคิแมสสเปกโทรเมทรจึีงมคีวาม
จําเพาะในโปรตีนแตละชนิด เมื่ อนําขอมูลที่ไดเทียบกับฐาน

ขอมลูโปรตนี (protein database) จึงสามารถระบชุนิดโปรตีน
ได(16-17) 
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   4.1.2 MS/MS ion search
   การระบุชนิดโปรตีนดวยวิธีนี้โดยการวิเคราะห
ดวยเทคนิคแมสสเปกโทรเมทรีซ้ํา 2 ครั้ง (MS/MS) การ
วิเคราะหครั้งแรกสามารถบอกขนาดมวลของสายเปปไทด
ทั้งหมด และทําการแตกตัวเปปไทดแตละสายดวยการ
วิเคราะหคร้ังท่ีสอง ซ่ึงจะทําใหทราบขนาดมวลของเปปไทด
แตละสาย แลวนําขอมูลทั้งหมดเทียบกับฐานขอมูลโปรตีน 
จึงสามารถระบชุนิดโปรตีนไดถกูตองและจําเพาะมากกวาเมื่ อ
เทียบกับวิธี PMF
   4.1.3 De novo peptide sequencing
   เปนวิธีที่เหมาะสําหรับโปรตีนที่ยังไมทราบลําดับ
กรดอะมิโนหรือยังไมมีในฐานขอมูลโปรตีน ซ่ึงจะสามารถ
บอกองคประกอบของโปรตีนไดจากเปปไทดขนาดตางๆ กัน 
และทํานายชนิดกรดอะมิโนในสายเปปไทดแตละสายไดดวย
การวิเคราะหแบบ MS/MS ขอมูลทั้งหมดถูกวิเคราะหดวย

โปรแกรมเฉพาะ เชน โปรแกรม PepNovo(18)

  4.2 การคนหาสารบงช้ีทางชีวภาพ (Biomarker 

discovery) 

  ปจจุบันมีหลายการศึกษาพยายามคนหาสารบงช้ีทาง

ชีวภาพในโรคตางๆ ดวยเทคนิคแมสสเปกโทรเมทรี ซ่ึงมี

ประโยชนในการศึกษากลไกการเกิดโรค การวินิจฉัยและเปน

แนวทางในการรักษาโรคได จากการศึกษาของ Zeng et al., 

2011(19) ทาํการตรวจหาสารบงช้ีทางชีวภาพในซีรมัของผูปวย

มะเรง็ปอดดวยเทคนคิ LC-MS พบวาสามารถคนพบสารบงช้ี

ทางชีวภาพในมะเรง็ปอด สวนใหญเปนโปรตนีทีม่คีวามสําคัญ
ในการตอบสนองตอการอักเสบและการสงสัญญาณระหวาง
เซลล ซ่ึงอาจใชในการวินิจฉัยมะเร็งปอดในระยะเริ่มแรกได    

  4.3 Matrix-assisted laser desorption/ioniza-

tion-biotyper (MALDI- biotyper) 
  ในอดีตการระบุชนิดเช้ือจากผูปวยใชเวลานาน
ประมาณ 2-3 วนั และมีหลายกระบวนการ เชน การเพาะ
เช้ือ การยอมสแีกรม การทดสอบทางชีวเคม ีเปนตน อยางไร
ก็ตามปจจุบันมีเทคนิคใหมที่สามารถวิเคราะหองคประกอบ

โปรตีนสาํหรบัใชในการระบชุนิดเช้ือไดภายในเวลาอันรวดเรว็ 

โดยวิเคราะหโปรตนีขนาดเลก็ทีค่าดวาเปนคุณสมบติัของเช้ือ

แตละชนิดดวยเครื่ อง MALDI-TOF(20) ผลที่ไดจะแสดง
เปนลักษณะแบบแผนโปรตีน (protein pattern) ขอมูล
ทั้งหมดของเช้ือนํามาวิเคราะหดวยโปรแกรมและเทียบกับ
ขอมูลของเช้ือมาตรฐาน (reference spectra strains) หาก
ขอมูลตรงกันก็สามารถทราบชนิดของเช้ือได เรียกเทคนิค
นี้วา MALDI-biotyper ขอดีคือ การแยกชนิดเช้ือมีความ
จําเพาะสูง ใชปริมาณเช้ือในการวิเคราะหนอย ทําไดงายและ
รวดเรว็(2) จากการศึกษาของ Ferreira et al., 2010(21) ได
พัฒนาเทคนิค MALDI-biotyper สําหรับใชในการระบุชนิด
เชื้อ Brucella ซ่ึงเปนเชื้อกอโรคในสัตวและติดตอสูคนได 
โดยทําการวิเคราะหเชื้อ 131 โคโลนีที่เก็บไดจากผูปวยดวย
เทคนิค MALDI-TOF พบวาเทคนิคน้ีสามารถระบุชนิดเช้ือ
ในระดับจีนัส (genus) ไดอยางถูกตองและรวดเร็วกวาวิธี
ด้ังเดิม
  4.4 Matrix-assisted laser desorption/ioniza-

tion (MALDI)-tissue imaging 

  โดยปกติตัวอยางช้ินเนื้อจะถกูยอมสี hematoxylin-

eosin แลวสองดูดวยกลองจุลทรรศน เพื่ อดูลกัษณะของเซลล 

อยางไรก็ตามหากทราบขนาดโปรตีนจําเพาะที่พบในตัวอยาง

ช้ินเนื้อก็สามารถนํามาใชทํานายโรคได ดังน้ันจึงไดมีการ

พัฒนาเทคนิคท่ีเรียกวา matrix-assisted laser desorption/

ionization-mass spectrometry imaging (MALDI-MSI) 

หรือ MALDI tissue imaging

  MALDI-tissue imaging เปนเทคนิคการวินิจฉัย

ระดบัโมเลกลุ สามารถทําในช้ินเนือ้ท่ีมกีอนเนือ้รายไดโดยตรง 

ชวยตรวจหาขอบเขตของมะเร็ง ดูลักษณะเนื้อเยื่ อปกติที่อยู
ใกลเคียงกัน ชวยใหตรวจพบพยาธิสภาพในระยะเริ่มแรก  
และสามารถหาชนิดโปรตีนทีอ่ยูในตําแหนงตางๆ ของอวัยวะ

ในสิ่งมีชีวิตได(22) โดยทําการตรึง frozen section จากอวัยวะ

ตางๆ เชน สมอง บนสไลดแกว แลวนํามาเติมแมทริกซ และ
นํามาวิเคราะหดวยเทคนิค MALDI-TOF ขอมูลที่ไดจะถูก
คํานวณและบันทกึผลรปูภาพดวย MALDI-tissue imaging 

software ซ่ึงรปูภาพจะแสดงความแตกตางของสีในแตละสวน

ของช้ินเนือ้ ทาํใหสามารถทราบตาํแหนงของโปรตีนทีส่นใจใน
ช้ินเนื้อได(23-24) (รูปที่ 4) 
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รูปที่ 4 ขั้นตอนการวิเคราะหช้ินเนื้อดวยเทคนิค MALDI tissue imaging ช้ินเนื้อจะถูกตรึงบนแผนแกว จากน้ันจะถูกผสม
ดวย matrix ทีเ่หมาะสม หลงัเกดิ ionization จะได ions ทีจํ่าเพาะ ซ่ึงจะถกูวเิคราะหดวยเครื่ อง mass spectrometer 
(Modified from Fournier I, 2008)

  จากการศึกษาของ Su et al., 2010(25) ที่ไดศึกษา

การกระจายของ crystallin-derived peptides ซ่ึงเปน low 

molecular weight peptides ที่ไดจากการสลายและสะสม

ของโปรตีนในเลนสตาของคนในชวงอายุที่แตกตางกัน เลนส

แชแข็งท่ีไดรับจากผูบริจาคจะถูกนํามาวิเคราะหดวยเทคนิค 

MALDI-MS พบวาเทคนิคน้ีสามารถบอกความแตกตาง

ของ crystallin-derived peptides แตละชนิดท่ีพบในชวง

อายุที่แตกตางกันได รวมถึงสามารถบอกขนาดและตําแหนง

ของโปรตีนนี้บนเลนสตาของคนไดทําใหนํามาใชงานไดอยาง

เหมาะสม

สรุป
  เทคนคิโปรตีโอมกิสเปนเทคนคิท่ีมคีวามสาํคัญตอการ

ศึกษางานทางดานโปรตีน และสามารถนํามาประยุกตใชใน

งานตางๆ อาทิ การระบุชนิดและขนาดโปรตีน การคนหาสาร
บงช้ีทางชีวภาพ การระบุชนิดเช้ือจุลชีพ รวมทั้งการตรวจหา
พยาธสิภาพและรอยโรคของเน้ือเยื่ อ อยางไรก็ตามการศึกษา

หลักการตรวจวิเคราะห ขอดี-ขอจํากัดของแตละเทคนิค เชน 

กระบวนการ ionization ทีต่างกันระหวาง ESI และ MALDI 

จะใหผลท่ีตางกัน รวมถึงการเลือกใช software และ data-
base กต็องคํานึงเสมอ ดังน้ันการเลอืกใชเทคนิคใหเหมาะสม
กับงาน ยอมเกิดประโยชนสูงสุดตองานศึกษาวิจัยในอนาคต 
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