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บทคัดยอ 
การใชระบบความเปนหมันของเกสรตัวผูที่ควบคุมโดยอุณหภูมิทําใหการสรางขาวลูกผสมทําได

โดยสะดวก ขาวลูกผสมน้ันสามารถใหผลผลิตที่สูงกวาขาวสายพันธุแทที่ไดรับการปรับปรุงพันธุ 15-20 % ใน
การศึกษาครั้งน้ีไดวิเคราะหโปรตีโอมิกสในชอดอกขาวที่มีเกสรตัวผูเปนหมันเน่ืองจากการเปล่ียนแปลงของ
อุณหภูมิ (TGMS) ใชตัวอยางขาว TGMS ทั้งหมด 3 สายพันธุ แตละสายพันธุมีพ้ืนฐานทางพันธุกรรมและถูก
ควบคุมดวยยีน tgms ที่ตางกัน โดยไดศึกษาโปรตีนในชอดอกออนในสภาวะเปนหมัน (ไมติดเมล็ด) เปรียบเทียบ
กับสภาวะไมเปนหมัน (ติดเมล็ด) ไดสกัดโปรตีนทั้งหมดจากชอดอกออน แยกโปรตีนโดย GeLC-MS/MS พบ
โปรตีนทั้งหมด 803 โปรตีน และคัดเลือกโปรตีนที่มีการแสดงออกแตกตางกันมากกวา 30 เปอรเซ็นต เปรียบเทียบ
ระหวางสภาวะท่ีเปนหมันกับสภาวะไมเปนหมันโดยคัดเลือกเฉพาะโปรตีนที่ขาว TGMS ทั้ง 3 สายพันธุ มีการ
แสดงออกไปในทํานองเดียวกัน พบวามี 11 โปรตีน ที่มีการแสดงออกลดลง และมี 18 โปรตีน ที่มีการแสดงออก
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เพ่ิมขึ้น ซึ่งโปรตีนเหลาน้ีทําหนาที่เก่ียวของกับกระบวนการทางชีวภาพ (biological processes) หลาย ๆ 
กระบวนการ เชน defense/stress responses, lipid metabolism, transcription, carbohydrate metabolism, 
degradation และ signal transduction องคความรูที่ไดจากการศึกษาครั้งน้ีอาจจะนําไปใชประโยชนทางดาน
ปรับปรุงพันธุเพ่ือใชในการผลิตขาวลูกผสมแบบสองทางและปรับปรุงพันธุขาวใหมีความทนทานตอการ
เปล่ียนแปลงของอุณหภูมิไดตอไปในอนาคต 
 

คําสําคัญ : โปรตีโอมิกส, การเปนหมันเน่ืองจากการเปล่ียนแปลงของอุณหภูมิ, เทคนิค GeLC-MS/MS, ขาว
ลูกผสม, ขาว 

 

Abstract 
Thermo-sensitive genic male sterility (TGMS) facilitates hybrid production. Hybrid rice has 15 to 20 

percent yield advantage over the best inbred varieties. In this study, a proteomic approach was used to 
investigate proteins involved in TGMS using 3 TGMS rice lines. The three TGMS rice lines have different 
genetic backgrounds, and are controlled by different tgms genes. Total young panicle proteins under sterile 
(high temperature) and fertile (low temperature) conditions were extracted and separated using GeLC-MS/MS. 
A total of 803 proteins were detected. Using at least 30 % difference in levels of expression at fertile and sterile 
conditions, 11 and 18 proteins were concordantly shown in all the three TGMS lines to be down-regulated and 
up-regulated, respectively. These proteins are involved in several biological processes such as defense/stress 
responses, lipid metabolism, transcription, carbohydrate metabolism, degradation and signal transduction. The 
information obtained from this study could be useful in rice breeding programs for hybrid production and for 
resistant lines to overcome temperature changes in the future. 
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1. บทนํา 

ความเปนหมันของเกสรตัวผูคือสภาวะที่ไมมี 
หรือเกสรตัวผูมีลักษณะผิดปกติจึงทําใหไมสามารถ
เกิดการปฏิสนธิไดตามปกติเพ่ือที่จะสรางเมล็ด ซึ่ง
การเปนหมันของเกสรตัวผูอาจเกิดจากอิทธิพลทาง
พันธุกรรม (genetic) และไมใชพันธุกรรม (non-
genetic) การเปนหมันของเกสรตัวผูเน่ืองจากอิทธิพล
ที่ไมใชพันธุกรรม ไดแก การชักนําการเปนหมันของ

เกสรตัวผูโดยใชสารเคมี สงผลขัดขวางการพัฒนาของ
ละอองเรณูไมใหมีการเจริญเติบโต [1] สวนการเปน
หมันของเกสรตัวผูเน่ืองจากอิทธิพลทางพันธุกรรม 
ไดแก  การเปนหมันอันเน่ืองมาจากอิทธิพลทาง
พันธุกรรมของ ยีนในไซโตพลาซึมและ ยีนใน
นิวเคลียส (cytoplasmic genic male sterility) และการ
เปนหมันของเกสรตัวผูที่เกิดจากการแสดงออกของ
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ยีน ใน นิว เค ลี ยสซึ่ ง ถู กควบคุ มโดยป จ จั ยท า ง
สิ่งแวดลอม (environment-sensitive genic male 
sterility) [2] การเปนหมันของเกสรตัวผูในขาวที่เกิด
จากการกลายพันธุ สามารถจัดกลุมหลัก ๆ ออกเปน 4 
กลุม คือ การเปนหมันของเกสรตัวผูเน่ืองจากอิทธิพล
ทางพันธุกรรมของยีนในไซโตพลาซึม (CMS) การ
เปนหมันของเกสรตัวผูเน่ืองจากการเปล่ียนแปลงของ
ชวงแสง  (PGMS)  การ เปนหมันของ เกสรตัว ผู
เน่ืองจากการเปล่ียนของอุณหภูมิ (TGMS) และการ
เปนหมันของเกสรตัวผูเน่ืองจากสาเหตุอื่น ๆ [3] 

ขาวเปนพืชที่สําคัญและเปนอาหารหลักใน
การดํารงชีวิตของประชากรโลก  รวมท้ังยังเปน
ตนแบบของพืชใบเล้ียงเด่ียวเพราะมีจีโนมขนาดเล็ก 
[4] ในปจจุบันน้ีไดนําขาวสายพันธุ TGMS มาพัฒนา
เพ่ือใชในการผลิตขาวลูกผสม เกสรตัวผูของขาวสาย
พันธุ TGMS จะเปนหมันที่อุณหภูมิสูง และไมเปน
หมันที่อุณหภูมิตํ่า เหมาะกับสภาพภูมิอากาศในเขต
รอน จึงทําใหการสรางขาวลูกผสมทําไดโดยงาย และ
สามารถใชพอพันธุไดหลากหลาย นอกจากน้ียังไดมี
การพิสูจนมาเปนเวลาหลายปวา ขาวลูกผสมที่ดีน้ัน
ใหผลผลิตที่สูงกวาขาวสายพันธุแทที่ไดรับการ
ปรับปรุงพันธุ 15- 20 % [2] ปจจุบันน้ีไดมีการคนพบ 
ยีน tgms ตาง ๆในขาว ไดแก tms1 จาก 5460S อยูที่
โครโมโซมที่ 8 [5] tms2 จาก Norin-PL12 อยูที่
โครโมโซมที่ 7 [6] tms3 จาก IR32364 อยูที่
โครโมโซมที่ 6 [7] tms4 จาก TGMS-VN1อยูที่
โครโมโซมที่ 2 [8] tms5 จาก AnnongS-1อยูที่
โครโมโซมที่ 2 [9] และ tms6 จาก 0A15-1 อยูที่
โครโมโซมที่ 5 [10] ยีน tgms ทั้งหมดที่ควบคุม
ลักษณะของ TGMS มีลักษณะเปนยีนดอยตําแหนง
เดียว (single recessive gene) [11] แตอยางไรก็ตาม 
กลไกทางอณูชีววิทยาเก่ียวกับการเปนหมันของเกสร 

ตัวผูน้ันยังไมเปนที่ทราบแนชัด  
โปรตีโอมิกสคือการศึกษาหนาที่และสมบัติ

ของโปรตีนรวมไปถึงศึกษาความสัมพันธของโปรตีน
ตาง  ๆ  ที่มีอยู ในเซลลขณะน้ัน  [4] การวิเคราะห     
โปรตีโอมเปนเทคนิคที่มีประสิทธิภาพเพื่อตรวจสอบ
และศึกษาสมบัติของโปรตีนที่เก่ียวของกับขอมูลใน
ลําดับเบสของจีโนม สําหรับในขาวไดมีโครงการ
ศึกษาขอมูลลําดับเบสของจีโนมไดอยางสมบูรณ ทํา
ใหสามารถทํานายโปรตีนไดเกือบทั้งหมด [12] ซึ่งใน
ทศวรรษที่ผ านมามีความกาวหนาในการศึกษา      

โปรตีโอมในขาวเพิ่มมากขึ้น เชน Lee และคณะ [13] 
ไดศึกษาโปรตีโอมิกส โดยศึกษาโปรตีนที่ตอบสนอง
ตอความรอนในใบขาว พบ 48 โปรตีน ที่มีการแสดง 
ออกในการตอบสนองตอความรอนในใบขาวแตกตาง
กัน ซึ่งแบงกลุมชนิดของโปรตีนออกเปน 5 กลุม คือ 
กลุม  heat shock proteins (HSP) กลุม energy and 
metabolisms กลุม redox homeostasis กลุม regulatory 
และ other proteins และกลุมสุดทายคือกลุม unknown 
protein กลุมโปรตีนที่พบมากที่สุดคือกลุม HSP มี
มากกวา 37 % ซึ่งเคยมีรายงานกลาวไววา กลุม HSP มี
บทบาทท่ีสําคัญในการปองกันความเครียดที่เกิดจาก

ความรอน และ Balbuena และคณะ [14] ไดวิเคราะห
โปรตีโอมิกสในดอกทานตะวันที่ปรับตัวเขากับ
อากาศเย็น โดยไดศึกษาดอกทานตะวัน 3 สายพันธุ 
คือ สายพันธุ Hopi ที่ออนแอตอความเย็น และสาย
พันธุ PI 543006 และ BSD-2-691 ที่ทนตอความเย็น 
พบวาหลังจากที่วิเคราะหดวยเทคนิค tandem mass 
spectrometry พบโปรตีนทั้งหมด 718, 675, และ 769 
โปรตีน ในดอกทานตะวันสายพันธุ Hopi, PI 543006 
และ BSD-2-691 ตามลําดับ และมีการแสดงออกของ
โปรตีนที่แตกตางกันที่ความเช่ือมั่น 95 % มีโปรตีน 
43, 72 และ 168 โปรตีน ในพันธุ Hopi, PI 543006 
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และ BSD-2-691 ตามลําดับ โดยหนาที่ของโปรตีนที่
เ ก่ียวของกับการปรับตัวเขากับอากาศเย็นในดอก
ทานตะวันสวนใหญเปนกลุม metabolism, protein 
synthesis, energy และ defense processes  

การศึกษาครั้งน้ีมีเปาหมาย เพ่ือศึกษาโปรตีนที่
เก่ียวของกับการเปนหมันของขาว TGMS ซึ่งในขณะ
น้ียังไมมีขอมูลที่ทราบกันแนชัดเก่ียวกับกลไกการ
ทํางานของโปรตีนและการเปล่ียนแปลงของโปรตีนที่
เก่ียวของกับการเปนหมันในระบบ TGMS งานวิจัยน้ี
ไดศึกษาการแสดงออกของโปรตีนในชอดอกออน
ขาวในสภาวะเปนหมันและไมเปนหมันดวยเทคนิค
โปรตีโอมิกส  การทดลองครั้ ง น้ี ใชข าว  TGMS 
ทั้งหมด 3 สายพันธุ โดยแตละสายพันธุจะมีพ้ืนฐาน
ทางพันธุกรรมและถูกควบคมุดวยยีน tgms ที่ตางกัน 
 

2. อุปกรณและวิธีการ 
2.1 ตัวอยางขาวท่ีใชในการศึกษา 

ปลูกขาวสายพันธุ TGMS จํานวน 3 สาย
พันธุ คือ H19 (tms2), IR683015 ขาวที่ถูกควบคุมดวย
ยีน tms3 (B2) และ IR75589 ขาวมียีน tgms ที่ไดมา
จากขาวสายพันธุ ID24 (B8) หลังจากน้ันประมาณ 1-
2 เดือน กอนระยะขาวจะออกดอก นําขาวทั้งหมดเขา
ตูที่ควบคุมอุณหภูมิ ที่ 28-30 องศาเซลเซียส (สภาวะ
เปนหมัน) และท่ีอุณหภูมิ 24-26 องศาเซลเซียส 
(สภาวะที่ไมเปนหมัน) จากน้ันประมาณ 2-3 สัปดาห 
เก็บตัวอยางชอดอกออนขาวในไนโตรเจนเหลว 
กอนที่จะนําไปเก็บไวที่ -80 องศาเซลเซียส เพ่ือนําไป
ศึกษาเก่ียวกับการแสดงออกของโปรตีน 

2.2 การสกัดโปรตีน 
เก็บตัวอยางชอดอกออนของขาว TGMS 

ทั้ง 3 สายพันธุ ทั้งในสภาวะเปนหมันและไมเปน
หมัน นําตัวอยางชอดอกออนขาวแตละตัวอยางมา

สกัดโปรตีนดวยวิธี TCA-acetone precipitation [15] 
วิเคราะหหาปริมาณโปรตีนดวยวิธี Lowry (1951) 
[16] แลวนําไปเก็บไวที่อุณหภูมิ -80 องศาเซลเซียส 
เพ่ือนําไปวิเคราะหโปรตีนตอไป 

2.3 การแยกโปรตีนโดยวิธีเจลอิเลคโตรโฟรี
ซีสดวยเทคนิค 1D-PAGE 

สารละลายโปรตีนที่สกัดไดทั้งในสภาวะ
เปนหมันและไมเปนหมันนํามาแยกโปรตีนโดยวิธี
เจลอิเลคโตรโฟรีซีสดวยเทคนิค 1D-PAGE โดยวิธี
ของ Laemmli (1970) [17] โดยมีสารละลายโปรตีน
ปริมาณ 15 ไมโครกรัม ผสมกับ 5x running buffer 
[0.5 M dithioerytreitol (DTT), 10 % SDS, 0.4 M Tris 
HCl pH 6.8, 50 % glycerol, 0.1 mg/ml bromophenol 
blue] ผสมใหเขากันดี และนําตัวอยางโปรตีนไปตม
ในนํ้าเดือด เปนเวลา 10 นาที จากน้ันนําตัวอยาง
โปรตีนไปปนเหว่ียงที่ความเร็วรอบ 12,000 xg เปน
เวลา 10 นาที ตอมานําตัวอยางโปรตีน วิเคราะหใน
เจล 12 % SDS-polyacrylamide gel ที่เตรียมไวโดย
จายกระแสไฟฟา 120 โวลต เปนเวลา 2 ช่ัวโมง ยอม
เจลดวย silver stain [18] ซึ่งจะเปรียบเทียบขนาดของ
โปรตีนตัวอยางกับแถบโปรตีนมาตรฐาน (PAGE 
RulerTM Prestain Protein Ladder, Fermentas) จากน้ัน
ก็ตัดแบงเจลโปรตีนออกเปนชวง ๆ ซึ่งจะเปรียบเทียบ
ตามชวงขนาดของโปรตีนมาตรฐานโดยจะตัดเจล 
ออกเปนช้ินเล็ก ๆ ตามท่ีชวงกําหนดไว แลวแบงใส 
microtiter plate เพ่ือจะนําไปยอยดวยเอนไซมทริปซิน
ตอไป 

2.4 การยอยโปรตีนภายในเจล  
ก า ร ย อ ย โ ป ร ตี นภ า ย ใน เ จ ล  (in-gel 

digestion) ทําโดยตัดช้ินเจลเปนช้ินเล็ก ๆ ลงใน 
microtiter plate จากน้ันทําการลางสียอม silver stain 
ออกจากเจล โดยการเติม 5 % H2O2 ลงในแตละหลุม
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ของตัวอยาง เปนเวลา 10 นาที จากน้ันดูดสารละลาย 
H2O2  ทิ้งไป แลวเติมสาร acetonitrile (ACN) ปริมาตร 
200 ไมโครลิตร บมไวที่อุณหภูมิหอง เปนเวลา 5 นาที 
หลังจากน้ันเติมสารละลาย 10 mM dithioerytreitol 
(DTT)(10 mM DTT ใน 10 mM ammonium 
bicarbonate) ปริมาตร 20 ไมโครลิตร บมทิ้งไวที่
อุณหภูมิ 56 องศาเซลเซียส เปนเวลา 1 ช่ัวโมง ดูด
สารละลาย DTT ทิ้ง ขั้นตอนตอมาก็จะเปนการเติม
สารละลาย 100 mM iodoacetamide (IAA) (100 mM 
IAA ใน 10 mM ammonium bicarbonate) ปริมาตร 30 
ไมโครลิตร บมทิ้งไวในที่มืดที่อุณหภูมิหอง เปนเวลา 
1 ช่ัวโมง จากน้ันดูดสารละลาย IAA ทิ้ง แลวเติมสาร 
ACN ปริมาตร 200 ไมโครลิตร ทิ้งไวที่อุณหภูมิหอง 
เปนเวลา 5 นาที ตอมาเติมเอนไซมทริปซินปริมาตร 
10 ไมโครลิตร จากน้ันเติมสารละลาย100 mM 
ammonium bicarbonate ปริมาตร 20 ไมโครลิตร บม
ที่อุณหภูมิ 37 องศาเซลเซียส ทิ้งไวขามคืน โปรตีนที่
ถูกยอยจะถูกสกัดออกมาจากเจล โดยการเติมสาร 
ละลาย 100 mM ammonium bicarbonate ปริมาตร 30 
ไมโครลิตร บมทิ้งไวประมาณ 10 นาที ดูดสารละลาย
ในแตละตัวอยางออกมาเพ่ือใส microtiter plate ใหม 
แลวเติมสารละลาย 50 % ACN/0.1 % FA (formic 
acid) ปริมาตร 60 ไมโครลิตร ใน microtiter plate ที่มี
ช้ินเจล นําไปเขยาเปนเวลา 20 นาที จากน้ันก็ดูด
สารละลายโปรตีนไปรวมกับสารละลายโปรตีนใน 
microtiter plate ใหมกอนหนาน้ี หลังจากเสร็จใน
ขั้นตอนน้ีนําสารละลายโปรตีนทั้งหมดไประเหยแหง 
ดวยการบมที่อุณหภูมิ 40 องศาเซลเซียส เปนเวลา 1 
วัน ตะกอนโปรตีนจะถูกละลายดวย 0.1 % FA 
ปริมาตร 10 ไมโครลิตร [19] เพ่ือไปวิเคราะหดวย
เทคนิค GeLC-MS/MS ตอไป 

2.5 เทคนิค LC-MS/MS และการตรวจพิสูจน
ชนิดของโปรตีน 

การตรวจพิสูจนชนิดโปรตีนและดูการ
แสดงออกของโปรตีนดวยเทคนิค  GeLC-MS/MS 
แบบ ESI-QUAD-TOF เทคนิคน้ีจะประมวลผลใน
รูปแบบระบบคอมพิวเตอรควบคุม โดยแสดงคาของ
แมสสเปกตรัมในรูปแบบของกราฟ ที่มีแกนต้ังเปนคา 
relative intensity และแกนในแนวนอนเปนคามวลตอ
ประจุ (m/z) [20] ผลของแมสสเปกตรัมที่มีขอมูลเชิง
ปริมาณจาก LC-MS/MS นําไปวิเคราะหโปรตีนโดย
โปรแกรม Decyder MS [21] จากน้ันนําขอมูล MS-
MS แตละตัวอยางที่ไดจากการวิเคราะหโปรตีนดวย
โปรแกรม Decyder MS นําไปเปรียบเทียบกับ
ฐานขอมูลโปรตีนของ Genbank โดยใชฐานขอมูล 
Mascot search ซึ่งในการสืบคนขอมูลต้ังคาดังน้ี 
Oryza sativa, Trypsin (ยินยอมใหเอนไซมมีการยอย
ผิดตําแหนงเพียง 1 ตําแหนง) carbamidomethyl (C) 
(fixed modification) และ oxidation (M) (variable 
modification) และหาหนาที่ในกระบวนการทาง
ชีววิทยา ดวยวิธี Gene Ontology จากฐานขอมูล Uni-
Prot (http://www.uniprot.org) และ Gramene  (http:// 
www.gramene.org) 
 

3. ผลการวิจัยและวิจารณ 
3 .1 การศึกษาการแสดงออกของโปรตีน

ท้ังหมดจากชอดอกออนของขาวท้ัง 3 สายพันธุท้ังใน
สภาวะเปนหมันและไมเปนหมันดวยเทคนิค GeLC-
MS/MS 

การศึกษาครั้งน้ีไดศึกษาการแสดงออก
ของโปรตีนในชอดอกข าว  TGMS ที่ เปนหมัน
เน่ืองจากการเปล่ียนแปลงของอุณหภูมิ โดยไดสังเกต
ลักษณะการเปนหมันของขาวสายพันธุ TGMS ซึ่ง
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สามารถดูดวยตาเปลาโดยสังเกตดูที่อับละอองเรณู
ของขาว โดยทั่วไปลักษณะของขาวสายพันธุ TGMS 
ที่ไมเปนหมัน (ติดเมล็ด) จะมีลักษณะอับละอองเรณู
เปนสีเหลือง มีขนาดใหญ ในขณะที่ขาวเปนหมัน (ไม
ติดเมล็ด) จะมีอับละอองเรณูที่มีลักษณะขนาดเล็ก
แฟบ สีขาวซีด เมื่อเปรียบเทียบกับอับละอองเรณูที่ไม
เปนหมัน (รูปที่ 1)  
 

 
 

รูปท่ี 1 เปรียบเทียบ (ก) อับละอองเรณูที่เปนหมัน
ของขาวสายพันธุ TGMS กับ (ข) อับละออง
เรณูของขาวปกติ 

 
จากน้ันศึกษาการแสดงออกของโปรตีนใน

ขาวสายพันธุ TGMS ในสภาวะที่เปนหมันเปรียบ 
เทียบกับสภาวะไม เปนหมันดวยเทคนิค  GeLC-
MS/MS โดยเทคนิคน้ีมีประสิทธิภาพ สามารถ
ตรวจสอบโปรตีนที่มีอยูในเซลลปริมาณนอย และ
ตรวจสอบโปรตีนที่มีนํ้าหนักโมเลกุลขนาดใหญหรือ
ขนาดเล็กได รวมทั้งสามารถตรวจสอบโปรตีนที่มีคา 
pI ตํ่ากวาหรือสูงกวาที่กําหนดในเจลของเทคนิค 2D-
PAGE [22] พบโปรตีนทั้งหมดที่วิเคราะหไดจากชอ
ดอกออนของขาว TGMS ทั้ง 3 สายพันธุ จํานวน 803 
โปรตีน  และคัดเลือกโปรตีนมีที่การแสดงออก
แตกตางกันมากกวา 30 เปอรเซ็นต ในสภาวะเปน
หมัน (ไมติดเมล็ด) เปรียบเทียบกับสภาวะไมเปน
หมัน (ติดเมล็ด) พบวามี 11 โปรตีน มีการแสดงออก

ของโปรตีนลดลงในขาวทั้ง 3 สายพันธุ และมี 18 
โปรตีน ที่มีการแสดงออกเพิ่มขึ้นในขาวทั้ง 3 สาย
พันธุ (รูปที่ 2) เมื่อศึกษาหนาที่ของโปรตีนในระดับ
ยีนโดยใชฐานขอมูลขาว Gramene (http://www. 
gramene.org) พบวาสําหรับโปรตีนที่มีการแสดงออก
ลดลง มี 8 ยีน ทราบหนาที่และมี 3 ยีนไมทราบหนาที่ 
(ตารางท่ี 1) สวนโปรตีนที่มีการแสดงออกเพิ่มขึ้นมี 
14 ยีน ทราบหนาที่และมี 4 ยีน ไมทราบหนาที่ 
(ตารางที่ 2) 
 

 
การแสดงออกลดลง (down-regulated) 

 

 
การแสดงออกเพิ่มขึ้น (up-regulated) 

 

รูปท่ี 2 แผนภาพเวนนแสดงจํานวนโปรตีนที่มีการ
แสดงออกลดลงและเพ่ิมขึ้นในขาว TGMS 
ในสภาวะเปนหมัน (ไมติดเมล็ด) เปรียบ 
เทียบกับสภาวะไมเปนหมัน (ติดเมล็ด) 
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ตารางที่ 1 กลุมโปรตีนที่มีการแสดงออกลดลง (down-regulated) ในขาว TGMS ทั้ง 3 สายพันธุ ในสภาวะเปน
หมันเปรียบเทียบกับสภาวะไมเปนหมัน 

 

Accession No. Peptide sequence Description gene 
gi|125557802 GGGDGSSR UDP-glucoronosyl and UDP-glucosyl transferase domain containing 

protein, expressed 

gi|115479777 AGPTS Phosphofructokinase, putative, expressed 

gi|115471859 AMGGTK MYB family transcription factor, putative, expressed 

gi|115462045 KMSASIKGRQPR WD domain, G-beta repeat domain containing protein, expressed 

gi|18307514 NVINAAADMGVR Dehydrogenase, putative, expressed 

gi|24796819 IVASMDGLR ATP-dependent RNA helicase, putative, expressed 

gi|38567839 AQSLFQIPSAHR SNF2 family N-terminal domain containing protein, expressed 

gi|218197039 GSGPPAASAVAGKAR Translation initiation factor SUI1, putative, expressed 

gi|218184074 MQIAGHITRSK Expressed protein 

gi|218195282 GAQVK Hypothetical protein 

gi|50508246 RRPAWKTR Conserved hypothetical protein 
 

กลุมโปรตีนที่มีการแสดงออกลดลงในขาว 
TGMS ทั้ง 3 สายพันธุ ในสภาวะที่เปนหมันเปรียบ 
เทียบกับสภาวะไมเปนหมัน จํานวน 11 โปรตีน เมื่อ
ศึกษาหนาที่ในระดับยีนพบวาอาจจะมียีนเก่ียวของกับ
ระบบความเปนหมันของเกสรตัวผู เชน MYB พบวา
มีการแสดงออกลดลงในชอดอกออนของขาว TGMS 
ทั้ง 3 สายพันธุ ในสภาวะเปนหมัน ยีนกลุมน้ีเปน 
family protein ที่เปนกลุมยีนขนาดใหญแสดงออกใน
กลุมสิ่งมีชีวิตพวกยูแคริโอต สวนใหญจะทําหนาที่
เปน transcription factors ซึ่ง MYB จะมีจํานวนซ้ํา
ของ domain แตกตางกันในการจับกับ DNA สําหรับ
กลุม MYB protein จากรายงานที่ผานมา พบวาในพืช
ทําหนาที่ที่สําคัญในกระบวนการควบคุมการพัฒนา 
กระบวนการ metabolism และกระบวนการตอบ 
สนองตอสภาวะเครียดที่เกิดจากสิ่งมีชีวิตและไมมี

ชีวิต ซึ่งหนาที่ของโปรตีน MYB ไดศึกษากับพืช
หลากหลายชนิด เชน Arabidopsis ขาวโพด ขาว 
petunia (Petunia hybrida) และ snapdragon 
(Antirrhinum majus) [23] และรายงานของ Steiner-
Lange และคณะ [24] ไดศึกษาการถูกทําลายของ 
AtMYB26 ใน Arabidopsis  สงผลทําใหเกิดการเปน
หมันของเซลลสืบพันธุเพศผูในชวงการแตกของอับ
เรณู ซึ่งสอดคลองกับผลที่ไดจากการศึกษาในครั้งน้ีที่
ในสภาวะเปนหมันพบวา MYB มีการแสดงออก
ลดลง จากขอมูลเหลาน้ีช้ีใหเห็นวา MYB อาจจะมี
ความ สําคัญตอการพัฒนาการเจริญของละอองเรณู
ของพืชใบเล้ียงเด่ียวและใบเล้ียงคู 

WD domain หรือ WD repeat มีรายงานวาทํา
หนาที่เก่ียวของกับกระบวนการตาง ๆ ในเซลล เชน   
signal transduction, cytoskeleton assembly, vesicular 
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ตารางที่ 2 กลุมโปรตีนที่มีการแสดงออกเพิ่มขึ้น (up-regulated) ในขาว TGMS ทั้ง 3 สายพันธุ ในสภาวะเปน
หมันเปรียบเทียบกับสภาวะไมเปนหมัน 

 

Accession No. Peptide sequence Description gene 
gi|22655764 AAVPSGASTGVYEALELR Enolase, putative, expressed 

gi|115442127 APDLSNVISK Nascent polypeptide-associated complex subunit alpha-like 
protein 3, putative, expressed 

gi|158512874 EDKPAPPPEGR OsAPx1 - Cytosolic Ascorbate Peroxidase encoding gene 1-8, 
expressed 

gi|46390459 IAQEEIFGPVQSILK Aldehyde dehydrogenase, putative, expressed 

gi|20805198 MKQLVHIK Disease resistance protein RPS2, putative 

gi|108707931 VGAVDGEPR Stress responsive protein, putative, expressed 

gi|115467420 RRSWVSPQQAMDR Hydrolase, NUDIX family, domain containing protein, 
expressed 

gi|115465163 IGVQIIKNALK T-complex protein, putative, expressed 

gi|47848463 QPQVMATASVK Histone-lysine N-methyltransferase, H3 lysine-4 specific ATX1, 
putative, expressed 

gi|115475161 ARLTGELSR Bromodomain containing protein, expressed 

gi|5803249 MATTVTR Early nodulin 93 ENOD93 protein, putative, expressed 

gi|125524617 MKTGIVGR ABC transporter family protein, putative, expressed 

gi|38344277 LRMVT Nucleolar complex protein, putative, expressed 

gi|222640474 HFPAASLGSGR OsFBX290 - F-box domain containing protein, expressed 

gi|19881593 YTCRLAVGGEAR Hypothetical protein 

gi|218196693 APMESQEMVRVAASAK Transposon protein, putative, unclassified 

gi|50252474 VARMPPR Expressed protein 

gi|125542202 LPLKLHRR Hypothetical protein 

 
trafficking, cell cycle control, apoptosis, ribosomal 
RNA biogenesis, chromatin modification และ 
transcription regulation [25] และมีรายงานการศึกษา
ใน Arabidopsis พบวา WD domain เปนสวนที่สําคัญ

ในการควบคุมพัฒนาการระยะตาง ๆ ของพืชอยาง
จําเพาะ  เชน  การเจริญของดอก  การควบคุมของ
กระบวนการ anthocyanin biosynthesis การพัฒนา
ละอองเรณู การพัฒนาโครงสรางเน้ือเยื่อของดอก 
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กระบวนการสรางเซลลสืบพันธุ  (gametogenesis) 
และกระบวนการสรางคัพภะ (embryogenesis) [26] 
จากการศึกษาครั้งน้ีพบวา WD domain มีการแสดง 
ออกลดลงในชอดอกออนของขาว TGMS ทั้ง 3 สาย
พันธุ ในสภาวะเปนหมันแสดงใหเห็นวาอาจจะมี
ความเก่ียวของกับกระบวนการพัฒนาละอองเรณูและ
การสรางเซลลสืบพันธุในขาวเชนเดียวกันกับใน 
Arabidopsis 

SNF2 ทําหนาที่เก่ียวของกับ chromatin 
remodeling จากรายงานการแสดงออกของยีนในสวน
ตาง ๆ ของขาว พบวามีการแสดงออกในตัวใบ (leaf 
blade) กาบใบ (leaf sheath) ราก (root) ลําตน (stem) 
ชอดอก (inflorescence หรือ panicle) อับเรณู (anther) 
เกสรตัวเมีย (pistill) กลีบดอกใหญ (lemma) กลีบดอก
เล็ก (palea) รังไข (ovary) คัพภะ (embryo) เอนโด
สเปรม (endosperm) โดยมีการแสดงออกของยีนมาก
ที่สุดในชอดอก [27] นอกจากน้ันมีรายงานวา SNF2 มี
ความสําคัญเก่ียวกับกระบวนการพัฒนา (develop-
ment) และกระบวนการ differentiation จากรายงาน
ของ Farrona และคณะ รายงานวา SNF2 เปน 
homolog กับยีน AtBRM ใน Arabidropsis ซึ่งทํา
หนาที่ควบคุมการออกดอกของพืชและการพัฒนาของ
ลําตน และ Arabidropsis ที่ไมมีการแสดงออกของยีน 
AtBRM จะทําให ลักษณะของดอก  Arabidropsis มี
ขนาดกลีบดอกและขนาดของเกสรตัวผูลดลง รวมท้ัง
อับเรณูไมเจริญเติบโต จึงทําใหการติดของเมล็ดลดลง 
[28] จากขอมู ล เหล า น้ี แสดงให เห็นว าน า จะมี
ความสําคัญกับการสรางละอองเรณู สอดคลองกับผล
ที่ไดจากการศึกษาครั้งน้ีพบวา SNF2 มีการแสดง ออก
ลดลงในชอดอกออนของขาว TGMS ทั้ง 3 สายพันธุ
ในสภาวะเปนหมัน โดยเมื่อศึกษาหนาที่ของโปรตีน
ในระดับยีนสามารถแบงตามหนาที่กระบวนการทาง

ชีววิทยา (biological processes) ไดแก carbohydrate 
metabolism, defense/stress responses, degradation,  
lipid metabolism, replication, translation และ 
transcription 

สําหรับกลุมของโปรตีนที่แสดงออกเพ่ิมขึ้น
ในขาว TGMS ทั้ง 3 สายพันธุ ในสภาวะที่เปนหมัน
เปรียบเทียบกับสภาวะไม เปนหมัน  จํานวน  18 
โปรตีน เมื่อศึกษาหนาที่ของโปรตีนในระดับยีน 
พบวายีนเหลาน้ีอาจจะมีความเก่ียวของกับความเปน
หมันของเกสรตัวผูในขาว เชน enolase มีการ
แสดงออกเพิ่มขึ้นในชอดอกขาว TGMS ทั้ง 3 สาย
พันธุ ในสภาวะเปนหมัน โดยทําหนาที่เก่ียวของกับ
กระบวนการ glycolysis [29] และมีรายงานการศึกษา
ของ Wen และคณะ [30] ไดศึกษาวิเคราะหโปรตีโอ
มิกสในอับเรณูของขาว Honglian เปนขาวสายพันธุ 
cytoplasmic male sterility (CMS) พบโปรตีน enolase 
มีการแสดงออกเพ่ิมขึ้นในขาว Honglian ซึ่ง
สอดคลองกับผลการศึกษาในครั้งน้ีที่ขาว TGMS ทั้ง 
3 สายพันธุ มีการแสดงออกของยีน enolase เพ่ิมขึ้น
ในสภาวะที่ เปนหมัน เชน กัน  โดย  enolase เปน
เอนไซมในกระบวนการ glycolysis ซึ่งจะเรงปฏิกิรยา
เปล่ียนแปลง 2-phosphoglycerate เปน phosphoenol 
pyruvate (PEP) และเมื่อเอนไซมชนิดน้ีไดรับภาวะท่ี
ไมเหมาะสม จะทําใหเกิดความเสียหายที่ซับซอนใน
การสรางพลังงานที่ไมโทคอนเดรีย ทําใหเซลลไมมี
ประสิทธิภาพ โดยรายงานของ Wen พบวา ความ
ผิดปกติของ PDH complex อาจจะสกัดก้ัน
กระบวนการ aerobic glycolysis ในละอองเรณู ทั้งน้ี
เพ่ือรักษาพลังงานระดับสูงในอับละอองเรณูอาจจะใช 
ethanolic fermentation เพ่ิมมากขึ้นเพ่ือสําหรับการ
ผลิต ATP ซึ่งสอดคลองกับการแสดงออกเพ่ิมขึ้น (up-
regulation) ของเอนไซม enolase  
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aldehyde dehydrogenase (ALDH) พบ
กระจายทั่วไปในจีโนมของพืช โดยทําหนาที่เก่ียวกับ
การควบคุมสรีระของพืชตอการตอบสนองตอสภาวะ
เครียด [31] โดยในป 1996 ไดพบยีน ALDH  (Rf2) 
เปนครั้ งแรกในข าวโพดโดยยีน น้ี กํ าหนดการ
สังเคราะห mitochondrial class-2 ALDH [32] ซึ่งน้ี
ชวยสงเสริมกระบวนการพัฒนาของเกสรตัวผู และ
อาจจะมีสวนรวมในการการพัฒนาของอับเรณู [33, 
34] จากรายงานการแสดงออกของ aldehyde dehydro-
genase ที่ผานมา แสดงใหเห็นวานาจะมีความสําคัญ
ในการพัฒนาการเจริญเติบโตของดอกในขาว ซึ่ง
สอดคลองกับการศึกษาครั้งน้ีที่ aldehyde dehydro-
genase มีการแสดงออกเพ่ิมขึ้นในชอดอกออนของ
ขาว TGMS ทั้ง 3 สายพันธุ ในสภาวะเปนหมัน  

histone-lysine N-methyltransferase, H3 
lysine-4 specific ATX1 จากการศึกษาครั้งน้ีพบวามี
การแสดงออกเพิ่มขึ้นในชอดอกออนของขาว TGMS 
ทั้ง 3 สายพันธุ ในสภาวะเปนหมัน โดยมีการกําหนด 
การสังเคราะหโปรตีน Trithorax 1 (ATX-1) ที่
เก่ียวของกับกระบวนการ signal transduction โปรตีน 
Trithorax 1 ที่พบในแมลงหว่ี (Drosophila) ทําหนาที่
ควบคุมการพัฒนาของแมลงหว่ี โดยควบคุมการแสดง 
ออกยีนในกลุม homeotic สําหรับใน Arabidopsis 
โปรตีน Trithorax 1 (ATX-1) เปนโปรตีนที่ควบคุม
การพัฒนาอวัยวะของดอกท้ังหมด จะแสดงออกต้ังแต
การเริ่มสรางชอดอก โดยหนาที่ของ ATX-1 เปนตัว 
activator ของกลุมยีน homeotic ใหมีการตอบสนอง 
ซึ่งเหมือนกับ Trithorax 1 ในสัตว [35] จากขอมูล
รายงานการศึกษาและการแสดงออกพบวานาจะมี
ความสําคัญเก่ียวกับการควบคุมการพัฒนาของละออง
เรณูในดอกต้ังแตการเริ่มสรางดอกจนพัฒนาเปนดอก
สมบูรณโดยพบการแสดงออกของยีนน้ีในละอองเรณู 

ทั้งในขาวและ Arabidopsis  
สําหรับ ABC transporter family protein เปน

กลุมโปรตีนที่มีขนาดใหญพบในยีสต สัตวเล้ียงลูก
ดวยนม และพืช ABC transporter ทําหนาที่เก่ียวของ
กับการขนสงแลกเปล่ียนสารทางชีวโมเลกุลระหวาง  
เมมเบรนทั้งดานในและดานนอก เชน นํ้าตาล ไขมัน 
โพ ลีแซ็ คค าไรด  ส เตอร ร อย  และ  glutathione 
conjugates [36] และไดมีรายงานการศึกษาเก่ียวกับยีน 
NtWBC1 ในยาสูบ (Nicotiana tabacum) เปนยีนใน
กลุมของ ABC transporter มีการแสดงออกเฉพาะใน
อวัยวะสืบพันธุ แสดงใหเห็นวายีนน้ีมีบทบาทท่ีสําคัญ
ในกระบวนการสืบพันธุของพืช [37] รวมทั้งรายงาน
การศึกษายีน ATP-Binding Cassette Transport G26 
หรือ ABCG26 จัดอยูในกลุมของ ABC transporter 
ซึ่งพบอยูใน Arabidropsis ที่จําเปนสําหรับการสราง 
pollen exine และพัฒนาละอองเรณู รวมท้ัง ABCG26 
ยังทําหนาที่ลําเลียงขนสง sporopollenin precursors 
ไปยังสวนของเน้ือเยื่อ tapetum ภายใน locule เพ่ือเกิด
กระบวนการ polymerization ในการพัฒนาการสราง
ผนังเซลลของ microspore [38] จากรายงานการศึกษา
การแสดงออกของ ABC transporter ที่ผานมาแสดง
ใหเห็นวานาจะมีสวนเก่ียวของกับการควบคุมการ
พัฒนาของชอดอกซึ่งสอดคลองกับผลการศึกษาใน
ครั้งน้ีที่พบวา ABC transporter มีการแสดงออก
เพ่ิมขึ้นในชอดอกของขาว TGMS ที่เปนหมัน  

โดยเมื่อศึกษาหนาที่ของโปรตีนในระดับยีน
สามารถแบงตามหนาที่ทางกระบวนการทางชีววิทยา 
(biological processes) ไดแก กระบวนการ carbo-
hydrate metabolism กระบวนการ protein folding 
กระบวนการ defense/stress responses กระบวนการ 
signal transduction กระบวนการ transcription และ
กระบวนการ transport จากการ ศึกษาครั้งน้ีพบวามี
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กลุมโปรตีนที่มีการแสดงออกในทํานองเดียวกันใน
ขาว TGMS ทั้ง 3 สายพันธุ ในสภาวะเปนหมัน
เปรียบเทียบกับสภาวะไมเปนหมัน ช้ีใหเห็นวาการ
แสดงออกของโปรตีนเหลาน้ีอาจจะมีสวนเก่ียวของ
กับกลไกควบคุมการเปนหมัน โดยในสภาวะเปน
หมัน โปรตีนในกลุมที่มีการแสดงออกเพิ่มขึ้นหรือ
ลดลง อาจทําหนาที่เปน negative regulators หรือ 
positive  regulators ตามลําดับ ในกระบวนการสราง
ละอองเรณู  ซึ่งไดมีรายงานสนับสนุนวาโปรตีน
เหลาน้ีเก่ียวของกับกระบวนการสรางเซลลสืบพันธุ 
การพัฒนาของอับเรณู การสรางละอองเรณู และการ
สรางชอดอก แตก็อาจจะเปนไดวาโปรตีนเหลาน้ี
เก่ียวของกับการตอบสนองตอการเปล่ียนแปลงของ
อุณหภูมิซึ่งจําเปนตองมีการศึกษาตอโดยอาจยืนยัน
การแสดงออกของยีนเหลาน้ีในที่รอนและที่เย็น โดย
เปรียบเทียบในขาว TGMS กับขาวปกติ 
 

4. สรุป 
งานวิจัยครั้งน้ีไดศึกษาโปรตีนในชอดอกออน

ขาวที่เก่ียวของกับการเปนหมันของขาว TGMS ใน
สภาวะเปนหมันและไมเปนหมันดวยเทคนิค GeLC-
MS/MS การทดลองใชขาว TGMS จํานวน 3 สาย
พันธุ แตละสายพันธุจะมีพ้ืนฐานทางพันธุกรรมและ
ถูกควบคุมดวยยีน tgms ที่ตางกัน พบโปรตีนทั้งหมด 
803 โปรตีน และมีโปรตีนที่มีการเสดงออกไปใน
ทิศทางเดียวกันในขาว TGMS ทั้ง 3 สายพันธุ จํานวน 
29 โปรตีน ซึ่งแบงเปนการแสดงออกแบบ down-
regulate จํานวน 11 โปรตีน และการแสดงออกแบบ 
up-regulate จํานวน 18 โปรตีน สามารถแบงตาม
หน าที่ ที่ เ ก่ี ยวของ กับกระบวนการทาง ชีวภาพ 
(biological processes) หลาย ๆ กระบวนการ เชน 
defense/stress responses, lipid metabolism, trans-

cription, carbohydrate metabolism, degradation และ 
signal transduction จากการศึกษาครั้งน้ีขอมูลที่ได
อาจจะสามารถนําไปใชประโยชนทางดานปรับปรุง
พันธุและนําไปผลิตขาวลูกผสมแบบสองทางและ
ปรั บปรุ ง พันธุ ข า ว ให มี ค ว ามทนทานต อก า ร
เปล่ียนแปลงของอุณหภูมิไดตอไปในอนาคต 
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