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แอพทาเมอรเปนกลุมโมเลกุลท่ีมีความสามารถจดจําเปาหมายไดอยางจําเพาะจึงถูกนํามาใชงาน

ในดานตางๆท่ีเกี่ยวของกับชีววิทยารวมถึงงานชีวการแพทยเปนตนวาเปนโมเลกุลท่ีใชตรวจวินิจฉัยหรือ

ใชรักษาโรคได อยางไรก็ตามแอพทาเมอรเปนโอลิโกนิวคลีโอไทดท่ีสายโซโมเลกุลมีขนาดใหญสงผลใหมี

ขอจํากัดในการสังเคราะหรวมไปถึงนิวคลีโอไทดบางตําแหนงไปรบกวนการยึดจับระหวางแอพทาเมอรกับ

โมเลกุลเปาหมาย จุดประสงคของโครงการน้ีจึงมุงเปาไปท่ีการพัฒนาวิธีการในการระบุตําแหนงท่ีใชในการ

ยึดจับโมเลกุลเปาหมายของแอพทาเมอรเพื่อใหไดแอพทาเมอรท่ีมีความยาวของโมเลกุลสั้นลง โมเลกุล

ตนแบบท่ีใชในงานวิจัยน้ีคือโกรทแฟคเตอรชนิดพีดีจีเอฟบีบีและแอพทาเมอรท่ีจําเพาะกับโมเลกุลดังกลาว 

ดวยเทคนิคทางดานภูมิคุมกันวิทยาทําใหสามารถระบุตําแหนงท่ีแอพทาเมอรใชในการยึดจับและตามดวย

การทําใหแอพทาเมอรมีความยาวของโอลิโกนิวคลีโอไทดสั้นลงได โดยแอพทาเมอรดังกลาวมีคาคงท่ีใน

การแตกตัวอยูในชวงพิโคโมลารและมีความแข็งแรงในการยึดจับเพิ่มข้ึน 150 เทา เม่ือเทียบกับโมเลกุล

ดั้งเดิม นอกจากน้ีไดทําการยืนยันความสามารถในการยึดจับดวยการคํานวณทางโมเลกุลารไดนามิกส 

พบวาคาพลังงานการยึดจับท่ีไดจากการทดลองทางภูมิคุมกันวิทยาและการคํานวณทางคอมพิวเตอรมี

ความสอดคลองกัน ซ่ึงโมเลกุลแอพทาเมอรท่ีไดจากกระบวนน้ีจะถูกนําไปพัฒนาเปนตัวตรวจวัดสําหรับ

การวินิจฉัยหรือเปนสารท่ีใชในการรักษาอาการเจ็บปวยได 
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Abstract: 

Aptamers as specific molecular recognitions play a critical role in various biological and 

biomedical applications such as diagnostic and therapeutic molecules.  However, the aptamer 

usages are limited, because long sequences of aptamer are not practical to synthesize and 

cause the reduction in binding efficacy. The project is aimed to develop a standard protocol for 

identifying binding sequences of aptamer and truncating the aptamer sequence. Model molecules 

are PDGF-BB and its aptamer. Based on the immunoassay, the aptamer was truncated to a 

number of sequences with lengths of 36-40 nt. Those sequences had KD,app at a picomolar scale, 

indicating their binding capability. Particularly, the KD,app of truncated aptamer with a length of 36 

nt was approximately 150-fold lower than that of the full-length aptamer. The binding of the 

truncated sequences was confirmed using MD simulation. For the studied aptamer sequences, 

the binding energies obtained experimentally correlated well with those calculated from the MD, 

with correlation coefficients (R
2
) of 0.9435 (MMPB/SA) and 0.9868 (MMGB/SA). The expected 

outcome is the development of an aptamer-based recognition molecule that could find 

applications in both diagnostic assays and therapeutic treatments.   
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