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บทคัดยอ 
การใชระบบความเปนหมันของเกสรตัวผูที่ควบคุมโดยอุณหภูมิทําใหการสรางขาวลูกผสมทําได

โดยสะดวก ขาวลูกผสมน้ันสามารถใหผลผลิตที่สูงกวาขาวสายพันธุแทที่ไดรับการปรับปรุงพันธุ 15-20 % ใน
การศึกษาครั้งน้ีไดวิเคราะหโปรตีโอมิกสในชอดอกขาวที่มีเกสรตัวผูเปนหมันเน่ืองจากการเปล่ียนแปลงของ
อุณหภูมิ (TGMS) ใชตัวอยางขาว TGMS ทั้งหมด 3 สายพันธุ แตละสายพันธุมีพ้ืนฐานทางพันธุกรรมและถูก
ควบคุมดวยยีน tgms ที่ตางกัน โดยไดศึกษาโปรตีนในชอดอกออนในสภาวะเปนหมัน (ไมติดเมล็ด) เปรียบเทียบ
กับสภาวะไมเปนหมัน (ติดเมล็ด) ไดสกัดโปรตีนทั้งหมดจากชอดอกออน แยกโปรตีนโดย GeLC-MS/MS พบ
โปรตีนทั้งหมด 803 โปรตีน และคัดเลือกโปรตีนที่มีการแสดงออกแตกตางกันมากกวา 30 เปอรเซ็นต เปรียบเทียบ
ระหวางสภาวะท่ีเปนหมันกับสภาวะไมเปนหมันโดยคัดเลือกเฉพาะโปรตีนที่ขาว TGMS ทั้ง 3 สายพันธุ มีการ
แสดงออกไปในทํานองเดียวกัน พบวามี 11 โปรตีน ที่มีการแสดงออกลดลง และมี 18 โปรตีน ที่มีการแสดงออก
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เพ่ิมขึ้น ซึ่งโปรตีนเหลาน้ีทําหนาที่เก่ียวของกับกระบวนการทางชีวภาพ (biological processes) หลาย ๆ 
กระบวนการ เชน defense/stress responses, lipid metabolism, transcription, carbohydrate metabolism, 
degradation และ signal transduction องคความรูที่ไดจากการศึกษาครั้งน้ีอาจจะนําไปใชประโยชนทางดาน
ปรับปรุงพันธุเพ่ือใชในการผลิตขาวลูกผสมแบบสองทางและปรับปรุงพันธุขาวใหมีความทนทานตอการ
เปล่ียนแปลงของอุณหภูมิไดตอไปในอนาคต 
 

คําสําคัญ : โปรตีโอมิกส, การเปนหมันเน่ืองจากการเปล่ียนแปลงของอุณหภูมิ, เทคนิค GeLC-MS/MS, ขาว
ลูกผสม, ขาว 

 

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. 
 
Key words: proteomics, TGMS, GeLC-MS/MS, hybrid rice, Oryza sativa 
 

1. บทนํา 

ความเปนหมันของเกสรตัวผูคือสภาวะที่ไมมี 
หรือเกสรตัวผูมีลักษณะผิดปกติจึงทําใหไมสามารถ
เกิดการปฏิสนธิไดตามปกติเพ่ือที่จะสรางเมล็ด ซึ่ง
การเปนหมันของเกสรตัวผูอาจเกิดจากอิทธิพลทาง
พันธุกรรม (genetic) และไมใชพันธุกรรม (non-
genetic) การเปนหมันของเกสรตัวผูเน่ืองจากอิทธิพล
ที่ไมใชพันธุกรรม ไดแก การชักนําการเปนหมันของ

เกสรตัวผูโดยใชสารเคมี สงผลขัดขวางการพัฒนาของ
ละอองเรณูไมใหมีการเจริญเติบโต [1] สวนการเปน
หมันของเกสรตัวผูเน่ืองจากอิทธิพลทางพันธุกรรม 
ไดแก  การเปนหมันอันเน่ืองมาจากอิทธิพลทาง
พันธุกรรมของ ยีนในไซโตพลาซึมและ ยีนใน
นิวเคลียส (cytoplasmic genic male sterility) และการ
เปนหมันของเกสรตัวผูที่เกิดจากการแสดงออกของ
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ยีน ใน นิว เค ลี ยสซึ่ ง ถู กควบคุ มโดยป จ จั ยท า ง
สิ่งแวดลอม (environment-sensitive genic male 
sterility) [2] การเปนหมันของเกสรตัวผูในขาวที่เกิด
จากการกลายพันธุ สามารถจัดกลุมหลัก ๆ ออกเปน 4 
กลุม คือ การเปนหมันของเกสรตัวผูเน่ืองจากอิทธิพล
ทางพันธุกรรมของยีนในไซโตพลาซึม (CMS) การ
เปนหมันของเกสรตัวผูเน่ืองจากการเปล่ียนแปลงของ
ชวงแสง  (PGMS)  การ เปนหมันของ เกสรตัว ผู
เน่ืองจากการเปล่ียนของอุณหภูมิ (TGMS) และการ
เปนหมันของเกสรตัวผูเน่ืองจากสาเหตุอื่น ๆ [3] 

ขาวเปนพืชที่สําคัญและเปนอาหารหลักใน
การดํารงชีวิตของประชากรโลก  รวมท้ังยังเปน
ตนแบบของพืชใบเล้ียงเด่ียวเพราะมีจีโนมขนาดเล็ก 
[4] ในปจจุบันน้ีไดนําขาวสายพันธุ TGMS มาพัฒนา
เพ่ือใชในการผลิตขาวลูกผสม เกสรตัวผูของขาวสาย
พันธุ TGMS จะเปนหมันที่อุณหภูมิสูง และไมเปน
หมันที่อุณหภูมิตํ่า เหมาะกับสภาพภูมิอากาศในเขต
รอน จึงทําใหการสรางขาวลูกผสมทําไดโดยงาย และ
สามารถใชพอพันธุไดหลากหลาย นอกจากน้ียังไดมี
การพิสูจนมาเปนเวลาหลายปวา ขาวลูกผสมที่ดีน้ัน
ใหผลผลิตที่สูงกวาขาวสายพันธุแทที่ไดรับการ
ปรับปรุงพันธุ 15- 20 % [2] ปจจุบันน้ีไดมีการคนพบ 
ยีน tgms ตาง ๆในขาว ไดแก tms1 จาก 5460S อยูที่
โครโมโซมที่ 8 [5] tms2 จาก Norin-PL12 อยูที่
โครโมโซมที่ 7 [6] tms3 จาก IR32364 อยูที่
โครโมโซมที่ 6 [7] tms4 จาก TGMS-VN1อยูที่
โครโมโซมที่ 2 [8] tms5 จาก AnnongS-1อยูที่
โครโมโซมที่ 2 [9] และ tms6 จาก 0A15-1 อยูที่
โครโมโซมที่ 5 [10] ยีน tgms ทั้งหมดที่ควบคุม
ลักษณะของ TGMS มีลักษณะเปนยีนดอยตําแหนง
เดียว (single recessive gene) [11] แตอยางไรก็ตาม 
กลไกทางอณูชีววิทยาเก่ียวกับการเปนหมันของเกสร 

ตัวผูน้ันยังไมเปนที่ทราบแนชัด  
โปรตีโอมิกสคือการศึกษาหนาที่และสมบัติ

ของโปรตีนรวมไปถึงศึกษาความสัมพันธของโปรตีน
ตาง  ๆ  ที่มีอยู ในเซลลขณะน้ัน  [4] การวิเคราะห     
โปรตีโอมเปนเทคนิคที่มีประสิทธิภาพเพื่อตรวจสอบ
และศึกษาสมบัติของโปรตีนที่เก่ียวของกับขอมูลใน
ลําดับเบสของจีโนม สําหรับในขาวไดมีโครงการ
ศึกษาขอมูลลําดับเบสของจีโนมไดอยางสมบูรณ ทํา
ใหสามารถทํานายโปรตีนไดเกือบทั้งหมด [12] ซึ่งใน
ทศวรรษที่ผ านมามีความกาวหนาในการศึกษา      

โปรตีโอมในขาวเพิ่มมากขึ้น เชน Lee และคณะ [13] 
ไดศึกษาโปรตีโอมิกส โดยศึกษาโปรตีนที่ตอบสนอง
ตอความรอนในใบขาว พบ 48 โปรตีน ที่มีการแสดง 
ออกในการตอบสนองตอความรอนในใบขาวแตกตาง
กัน ซึ่งแบงกลุมชนิดของโปรตีนออกเปน 5 กลุม คือ 
กลุม  heat shock proteins (HSP) กลุม energy and 
metabolisms กลุม redox homeostasis กลุม regulatory 
และ other proteins และกลุมสุดทายคือกลุม unknown 
protein กลุมโปรตีนที่พบมากที่สุดคือกลุม HSP มี
มากกวา 37 % ซึ่งเคยมีรายงานกลาวไววา กลุม HSP มี
บทบาทท่ีสําคัญในการปองกันความเครียดที่เกิดจาก

ความรอน และ Balbuena และคณะ [14] ไดวิเคราะห
โปรตีโอมิกสในดอกทานตะวันที่ปรับตัวเขากับ
อากาศเย็น โดยไดศึกษาดอกทานตะวัน 3 สายพันธุ 
คือ สายพันธุ Hopi ที่ออนแอตอความเย็น และสาย
พันธุ PI 543006 และ BSD-2-691 ที่ทนตอความเย็น 
พบวาหลังจากที่วิเคราะหดวยเทคนิค tandem mass 
spectrometry พบโปรตีนทั้งหมด 718, 675, และ 769 
โปรตีน ในดอกทานตะวันสายพันธุ Hopi, PI 543006 
และ BSD-2-691 ตามลําดับ และมีการแสดงออกของ
โปรตีนที่แตกตางกันที่ความเช่ือมั่น 95 % มีโปรตีน 
43, 72 และ 168 โปรตีน ในพันธุ Hopi, PI 543006 
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และ BSD-2-691 ตามลําดับ โดยหนาที่ของโปรตีนที่
เ ก่ียวของกับการปรับตัวเขากับอากาศเย็นในดอก
ทานตะวันสวนใหญเปนกลุม metabolism, protein 
synthesis, energy และ defense processes  

การศึกษาครั้งน้ีมีเปาหมาย เพ่ือศึกษาโปรตีนที่
เก่ียวของกับการเปนหมันของขาว TGMS ซึ่งในขณะ
น้ียังไมมีขอมูลที่ทราบกันแนชัดเก่ียวกับกลไกการ
ทํางานของโปรตีนและการเปล่ียนแปลงของโปรตีนที่
เก่ียวของกับการเปนหมันในระบบ TGMS งานวิจัยน้ี
ไดศึกษาการแสดงออกของโปรตีนในชอดอกออน
ขาวในสภาวะเปนหมันและไมเปนหมันดวยเทคนิค
โปรตีโอมิกส  การทดลองครั้ ง น้ี ใชข าว  TGMS 
ทั้งหมด 3 สายพันธุ โดยแตละสายพันธุจะมีพ้ืนฐาน
ทางพันธุกรรมและถูกควบคมุดวยยีน tgms ที่ตางกัน 
 

2. อุปกรณและวิธีการ 
2.1 ตัวอยางขาวท่ีใชในการศึกษา 

ปลูกขาวสายพันธุ TGMS จํานวน 3 สาย
พันธุ คือ H19 (tms2), IR683015 ขาวที่ถูกควบคุมดวย
ยีน tms3 (B2) และ IR75589 ขาวมียีน tgms ที่ไดมา
จากขาวสายพันธุ ID24 (B8) หลังจากน้ันประมาณ 1-
2 เดือน กอนระยะขาวจะออกดอก นําขาวทั้งหมดเขา
ตูที่ควบคุมอุณหภูมิ ที่ 28-30 องศาเซลเซียส (สภาวะ
เปนหมัน) และท่ีอุณหภูมิ 24-26 องศาเซลเซียส 
(สภาวะที่ไมเปนหมัน) จากน้ันประมาณ 2-3 สัปดาห 
เก็บตัวอยางชอดอกออนขาวในไนโตรเจนเหลว 
กอนที่จะนําไปเก็บไวที่ -80 องศาเซลเซียส เพ่ือนําไป
ศึกษาเก่ียวกับการแสดงออกของโปรตีน 

2.2 การสกัดโปรตีน 
เก็บตัวอยางชอดอกออนของขาว TGMS 

ทั้ง 3 สายพันธุ ทั้งในสภาวะเปนหมันและไมเปน
หมัน นําตัวอยางชอดอกออนขาวแตละตัวอยางมา

สกัดโปรตีนดวยวิธี TCA-acetone precipitation [15] 
วิเคราะหหาปริมาณโปรตีนดวยวิธี Lowry (1951) 
[16] แลวนําไปเก็บไวที่อุณหภูมิ -80 องศาเซลเซียส 
เพ่ือนําไปวิเคราะหโปรตีนตอไป 

2.3 การแยกโปรตีนโดยวิธีเจลอิเลคโตรโฟรี
ซีสดวยเทคนิค 1D-PAGE 

สารละลายโปรตีนที่สกัดไดทั้งในสภาวะ
เปนหมันและไมเปนหมันนํามาแยกโปรตีนโดยวิธี
เจลอิเลคโตรโฟรีซีสดวยเทคนิค 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] ผสมใหเขากันดี และนําตัวอยางโปรตีนไปตม
ในนํ้าเดือด เปนเวลา 10 นาที จากน้ันนําตัวอยาง
โปรตีนไปปนเหว่ียงที่ความเร็วรอบ 12,000 xg เปน
เวลา 10 นาที ตอมานําตัวอยางโปรตีน วิเคราะหใน
เจล 12 % SDS-polyacrylamide gel ที่เตรียมไวโดย
จายกระแสไฟฟา 120 โวลต เปนเวลา 2 ช่ัวโมง ยอม
เจลดวย silver stain [18] ซึ่งจะเปรียบเทียบขนาดของ
โปรตีนตัวอยางกับแถบโปรตีนมาตรฐาน (PAGE 
RulerTM Prestain Protein Ladder, Fermentas) จากน้ัน
ก็ตัดแบงเจลโปรตีนออกเปนชวง ๆ ซึ่งจะเปรียบเทียบ
ตามชวงขนาดของโปรตีนมาตรฐานโดยจะตัดเจล 
ออกเปนช้ินเล็ก ๆ ตามท่ีชวงกําหนดไว แลวแบงใส 
microtiter plate เพ่ือจะนําไปยอยดวยเอนไซมทริปซิน
ตอไป 

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

digestion) ทําโดยตัดช้ินเจลเปนช้ินเล็ก ๆ ลงใน 
microtiter plate จากน้ันทําการลางสียอม silver stain 
ออกจากเจล โดยการเติม 5 % H2O2 ลงในแตละหลุม
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ของตัวอยาง เปนเวลา 10 นาที จากน้ันดูดสารละลาย 
H2O2  ทิ้งไป แลวเติมสาร acetonitrile (ACN) ปริมาตร 
200 ไมโครลิตร บมไวที่อุณหภูมิหอง เปนเวลา 5 นาที 
หลังจากน้ันเติมสารละลาย 10 mM dithioerytreitol 
(DTT)(10 mM DTT ใน 10 mM ammonium 
bicarbonate) ปริมาตร 20 ไมโครลิตร บมทิ้งไวที่
อุณหภูมิ 56 องศาเซลเซียส เปนเวลา 1 ช่ัวโมง ดูด
สารละลาย DTT ทิ้ง ขั้นตอนตอมาก็จะเปนการเติม
สารละลาย 100 mM iodoacetamide (IAA) (100 mM 
IAA ใน 10 mM ammonium bicarbonate) ปริมาตร 30 
ไมโครลิตร บมทิ้งไวในที่มืดที่อุณหภูมิหอง เปนเวลา 
1 ช่ัวโมง จากน้ันดูดสารละลาย IAA ทิ้ง แลวเติมสาร 
ACN ปริมาตร 200 ไมโครลิตร ทิ้งไวที่อุณหภูมิหอง 
เปนเวลา 5 นาที ตอมาเติมเอนไซมทริปซินปริมาตร 
10 ไมโครลิตร จากน้ันเติมสารละลาย100 mM 
ammonium bicarbonate ปริมาตร 20 ไมโครลิตร บม
ที่อุณหภูมิ 37 องศาเซลเซียส ทิ้งไวขามคืน โปรตีนที่
ถูกยอยจะถูกสกัดออกมาจากเจล โดยการเติมสาร 
ละลาย 100 mM ammonium bicarbonate ปริมาตร 30 
ไมโครลิตร บมทิ้งไวประมาณ 10 นาที ดูดสารละลาย
ในแตละตัวอยางออกมาเพ่ือใส microtiter plate ใหม 
แลวเติมสารละลาย 50 % ACN/0.1 % FA (formic 
acid) ปริมาตร 60 ไมโครลิตร ใน microtiter plate ที่มี
ช้ินเจล นําไปเขยาเปนเวลา 20 นาที จากน้ันก็ดูด
สารละลายโปรตีนไปรวมกับสารละลายโปรตีนใน 
microtiter plate ใหมกอนหนาน้ี หลังจากเสร็จใน
ขั้นตอนน้ีนําสารละลายโปรตีนทั้งหมดไประเหยแหง 
ดวยการบมที่อุณหภูมิ 40 องศาเซลเซียส เปนเวลา 1 
วัน ตะกอนโปรตีนจะถูกละลายดวย 0.1 % FA 
ปริมาตร 10 ไมโครลิตร [19] เพ่ือไปวิเคราะหดวย
เทคนิค GeLC-MS/MS ตอไป 

2.5 เทคนิค LC-MS/MS และการตรวจพิสูจน
ชนิดของโปรตีน 

การตรวจพิสูจนชนิดโปรตีนและดูการ
แสดงออกของโปรตีนดวยเทคนิค  GeLC-MS/MS 
แบบ ESI-QUAD-TOF เทคนิคน้ีจะประมวลผลใน
รูปแบบระบบคอมพิวเตอรควบคุม โดยแสดงคาของ
แมสสเปกตรัมในรูปแบบของกราฟ ที่มีแกนต้ังเปนคา 
relative intensity และแกนในแนวนอนเปนคามวลตอ
ประจุ (m/z) [20] ผลของแมสสเปกตรัมที่มีขอมูลเชิง
ปริมาณจาก LC-MS/MS นําไปวิเคราะหโปรตีนโดย
โปรแกรม Decyder MS [21] จากน้ันนําขอมูล MS-
MS แตละตัวอยางที่ไดจากการวิเคราะหโปรตีนดวย
โปรแกรม Decyder MS นําไปเปรียบเทียบกับ
ฐานขอมูลโปรตีนของ Genbank โดยใชฐานขอมูล 
Mascot search ซึ่งในการสืบคนขอมูลต้ังคาดังน้ี 
Oryza sativa, Trypsin (ยินยอมใหเอนไซมมีการยอย
ผิดตําแหนงเพียง 1 ตําแหนง) carbamidomethyl (C) 
(fixed modification) และ oxidation (M) (variable 
modification) และหาหนาที่ในกระบวนการทาง
ชีววิทยา ดวยวิธี Gene Ontology จากฐานขอมูล Uni-
Prot (http://www.uniprot.org) และ Gramene  (http:// 
www.gramene.org) 
 

3. ผลการวิจัยและวิจารณ 
3 .1 การศึกษาการแสดงออกของโปรตีน

ท้ังหมดจากชอดอกออนของขาวท้ัง 3 สายพันธุท้ังใน
สภาวะเปนหมันและไมเปนหมันดวยเทคนิค GeLC-
MS/MS 

การศึกษาครั้งน้ีไดศึกษาการแสดงออก
ของโปรตีนในชอดอกข าว  TGMS ที่ เปนหมัน
เน่ืองจากการเปล่ียนแปลงของอุณหภูมิ โดยไดสังเกต
ลักษณะการเปนหมันของขาวสายพันธุ TGMS ซึ่ง
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สามารถดูดวยตาเปลาโดยสังเกตดูที่อับละอองเรณู
ของขาว โดยทั่วไปลักษณะของขาวสายพันธุ TGMS 
ที่ไมเปนหมัน (ติดเมล็ด) จะมีลักษณะอับละอองเรณู
เปนสีเหลือง มีขนาดใหญ ในขณะที่ขาวเปนหมัน (ไม
ติดเมล็ด) จะมีอับละอองเรณูที่มีลักษณะขนาดเล็ก
แฟบ สีขาวซีด เมื่อเปรียบเทียบกับอับละอองเรณูที่ไม
เปนหมัน (รูปที่ 1)  
 

 
 

รูปท่ี 1 เปรียบเทียบ (ก) อับละอองเรณูที่เปนหมัน
ของขาวสายพันธุ TGMS กับ (ข) อับละออง
เรณูของขาวปกติ 

 
จากน้ันศึกษาการแสดงออกของโปรตีนใน

ขาวสายพันธุ TGMS ในสภาวะที่เปนหมันเปรียบ 
เทียบกับสภาวะไม เปนหมันดวยเทคนิค  GeLC-
MS/MS โดยเทคนิคน้ีมีประสิทธิภาพ สามารถ
ตรวจสอบโปรตีนที่มีอยูในเซลลปริมาณนอย และ
ตรวจสอบโปรตีนที่มีนํ้าหนักโมเลกุลขนาดใหญหรือ
ขนาดเล็กได รวมทั้งสามารถตรวจสอบโปรตีนที่มีคา 
pI ตํ่ากวาหรือสูงกวาที่กําหนดในเจลของเทคนิค 2D-
PAGE [22] พบโปรตีนทั้งหมดที่วิเคราะหไดจากชอ
ดอกออนของขาว TGMS ทั้ง 3 สายพันธุ จํานวน 803 
โปรตีน  และคัดเลือกโปรตีนมีที่การแสดงออก
แตกตางกันมากกวา 30 เปอรเซ็นต ในสภาวะเปน
หมัน (ไมติดเมล็ด) เปรียบเทียบกับสภาวะไมเปน
หมัน (ติดเมล็ด) พบวามี 11 โปรตีน มีการแสดงออก

ของโปรตีนลดลงในขาวทั้ง 3 สายพันธุ และมี 18 
โปรตีน ที่มีการแสดงออกเพิ่มขึ้นในขาวทั้ง 3 สาย
พันธุ (รูปที่ 2) เมื่อศึกษาหนาที่ของโปรตีนในระดับ
ยีนโดยใชฐานขอมูลขาว Gramene (http://www. 
gramene.org) พบวาสําหรับโปรตีนที่มีการแสดงออก
ลดลง มี 8 ยีน ทราบหนาที่และมี 3 ยีนไมทราบหนาที่ 
(ตารางท่ี 1) สวนโปรตีนที่มีการแสดงออกเพิ่มขึ้นมี 
14 ยีน ทราบหนาที่และมี 4 ยีน ไมทราบหนาที่ 
(ตารางที่ 2) 
 

 
การแสดงออกลดลง (down-regulated) 

 

 
การแสดงออกเพิ่มขึ้น (up-regulated) 

 

รูปท่ี 2 แผนภาพเวนนแสดงจํานวนโปรตีนที่มีการ
แสดงออกลดลงและเพ่ิมขึ้นในขาว TGMS 
ในสภาวะเปนหมัน (ไมติดเมล็ด) เปรียบ 
เทียบกับสภาวะไมเปนหมัน (ติดเมล็ด) 
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ตารางที่ 1 กลุมโปรตีนที่มีการแสดงออกลดลง (down-regulated) ในขาว TGMS ทั้ง 3 สายพันธุ ในสภาวะเปน
หมันเปรียบเทียบกับสภาวะไมเปนหมัน 

 

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 
 

กลุมโปรตีนที่มีการแสดงออกลดลงในขาว 
TGMS ทั้ง 3 สายพันธุ ในสภาวะที่เปนหมันเปรียบ 
เทียบกับสภาวะไมเปนหมัน จํานวน 11 โปรตีน เมื่อ
ศึกษาหนาที่ในระดับยีนพบวาอาจจะมียีนเก่ียวของกับ
ระบบความเปนหมันของเกสรตัวผู เชน MYB พบวา
มีการแสดงออกลดลงในชอดอกออนของขาว TGMS 
ทั้ง 3 สายพันธุ ในสภาวะเปนหมัน ยีนกลุมน้ีเปน 
family protein ที่เปนกลุมยีนขนาดใหญแสดงออกใน
กลุมสิ่งมีชีวิตพวกยูแคริโอต สวนใหญจะทําหนาที่
เปน transcription factors ซึ่ง MYB จะมีจํานวนซ้ํา
ของ domain แตกตางกันในการจับกับ DNA สําหรับ
กลุม MYB protein จากรายงานที่ผานมา พบวาในพืช
ทําหนาที่ที่สําคัญในกระบวนการควบคุมการพัฒนา 
กระบวนการ metabolism และกระบวนการตอบ 
สนองตอสภาวะเครียดที่เกิดจากสิ่งมีชีวิตและไมมี

ชีวิต ซึ่งหนาที่ของโปรตีน MYB ไดศึกษากับพืช
หลากหลายชนิด เชน Arabidopsis ขาวโพด ขาว 
petunia (Petunia hybrida) และ snapdragon 
(Antirrhinum majus) [23] และรายงานของ Steiner-
Lange และคณะ [24] ไดศึกษาการถูกทําลายของ 
AtMYB26 ใน Arabidopsis  สงผลทําใหเกิดการเปน
หมันของเซลลสืบพันธุเพศผูในชวงการแตกของอับ
เรณู ซึ่งสอดคลองกับผลที่ไดจากการศึกษาในครั้งน้ีที่
ในสภาวะเปนหมันพบวา MYB มีการแสดงออก
ลดลง จากขอมูลเหลาน้ีช้ีใหเห็นวา MYB อาจจะมี
ความ สําคัญตอการพัฒนาการเจริญของละอองเรณู
ของพืชใบเล้ียงเด่ียวและใบเล้ียงคู 

WD domain หรือ WD repeat มีรายงานวาทํา
หนาที่เก่ียวของกับกระบวนการตาง ๆ ในเซลล เชน   
signal transduction, cytoskeleton assembly, vesicular 
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ตารางที่ 2 กลุมโปรตีนที่มีการแสดงออกเพิ่มขึ้น (up-regulated) ในขาว TGMS ทั้ง 3 สายพันธุ ในสภาวะเปน
หมันเปรียบเทียบกับสภาวะไมเปนหมัน 

 

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 พบวา WD domain เปนสวนที่สําคัญ

ในการควบคุมพัฒนาการระยะตาง ๆ ของพืชอยาง
จําเพาะ  เชน  การเจริญของดอก  การควบคุมของ
กระบวนการ anthocyanin biosynthesis การพัฒนา
ละอองเรณู การพัฒนาโครงสรางเน้ือเยื่อของดอก 
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กระบวนการสรางเซลลสืบพันธุ  (gametogenesis) 
และกระบวนการสรางคัพภะ (embryogenesis) [26] 
จากการศึกษาครั้งน้ีพบวา WD domain มีการแสดง 
ออกลดลงในชอดอกออนของขาว TGMS ทั้ง 3 สาย
พันธุ ในสภาวะเปนหมันแสดงใหเห็นวาอาจจะมี
ความเก่ียวของกับกระบวนการพัฒนาละอองเรณูและ
การสรางเซลลสืบพันธุในขาวเชนเดียวกันกับใน 
Arabidopsis 

SNF2 ทําหนาที่เก่ียวของกับ chromatin 
remodeling จากรายงานการแสดงออกของยีนในสวน
ตาง ๆ ของขาว พบวามีการแสดงออกในตัวใบ (leaf 
blade) กาบใบ (leaf sheath) ราก (root) ลําตน (stem) 
ชอดอก (inflorescence หรือ panicle) อับเรณู (anther) 
เกสรตัวเมีย (pistill) กลีบดอกใหญ (lemma) กลีบดอก
เล็ก (palea) รังไข (ovary) คัพภะ (embryo) เอนโด
สเปรม (endosperm) โดยมีการแสดงออกของยีนมาก
ที่สุดในชอดอก [27] นอกจากน้ันมีรายงานวา SNF2 มี
ความสําคัญเก่ียวกับกระบวนการพัฒนา (develop-
ment) และกระบวนการ differentiation จากรายงาน
ของ Farrona และคณะ รายงานวา SNF2 เปน 
homolog กับยีน AtBRM ใน Arabidropsis ซึ่งทํา
หนาที่ควบคุมการออกดอกของพืชและการพัฒนาของ
ลําตน และ Arabidropsis ที่ไมมีการแสดงออกของยีน 
AtBRM จะทําให ลักษณะของดอก  Arabidropsis มี
ขนาดกลีบดอกและขนาดของเกสรตัวผูลดลง รวมท้ัง
อับเรณูไมเจริญเติบโต จึงทําใหการติดของเมล็ดลดลง 
[28] จากขอมู ล เหล า น้ี แสดงให เห็นว าน า จะมี
ความสําคัญกับการสรางละอองเรณู สอดคลองกับผล
ที่ไดจากการศึกษาครั้งน้ีพบวา SNF2 มีการแสดง ออก
ลดลงในชอดอกออนของขาว TGMS ทั้ง 3 สายพันธุ
ในสภาวะเปนหมัน โดยเมื่อศึกษาหนาที่ของโปรตีน
ในระดับยีนสามารถแบงตามหนาที่กระบวนการทาง

ชีววิทยา (biological processes) ไดแก carbohydrate 
metabolism, defense/stress responses, degradation,  
lipid metabolism, replication, translation และ 
transcription 

สําหรับกลุมของโปรตีนที่แสดงออกเพ่ิมขึ้น
ในขาว TGMS ทั้ง 3 สายพันธุ ในสภาวะที่เปนหมัน
เปรียบเทียบกับสภาวะไม เปนหมัน  จํานวน  18 
โปรตีน เมื่อศึกษาหนาที่ของโปรตีนในระดับยีน 
พบวายีนเหลาน้ีอาจจะมีความเก่ียวของกับความเปน
หมันของเกสรตัวผูในขาว เชน enolase มีการ
แสดงออกเพิ่มขึ้นในชอดอกขาว TGMS ทั้ง 3 สาย
พันธุ ในสภาวะเปนหมัน โดยทําหนาที่เก่ียวของกับ
กระบวนการ glycolysis [29] และมีรายงานการศึกษา
ของ Wen และคณะ [30] ไดศึกษาวิเคราะหโปรตีโอ
มิกสในอับเรณูของขาว Honglian เปนขาวสายพันธุ 
cytoplasmic male sterility (CMS) พบโปรตีน enolase 
มีการแสดงออกเพ่ิมขึ้นในขาว Honglian ซึ่ง
สอดคลองกับผลการศึกษาในครั้งน้ีที่ขาว TGMS ทั้ง 
3 สายพันธุ มีการแสดงออกของยีน enolase เพ่ิมขึ้น
ในสภาวะที่ เปนหมัน เชน กัน  โดย  enolase เปน
เอนไซมในกระบวนการ glycolysis ซึ่งจะเรงปฏิกิรยา
เปล่ียนแปลง 2-phosphoglycerate เปน phosphoenol 
pyruvate (PEP) และเมื่อเอนไซมชนิดน้ีไดรับภาวะท่ี
ไมเหมาะสม จะทําใหเกิดความเสียหายที่ซับซอนใน
การสรางพลังงานที่ไมโทคอนเดรีย ทําใหเซลลไมมี
ประสิทธิภาพ โดยรายงานของ Wen พบวา ความ
ผิดปกติของ PDH complex อาจจะสกัดก้ัน
กระบวนการ aerobic glycolysis ในละอองเรณู ทั้งน้ี
เพ่ือรักษาพลังงานระดับสูงในอับละอองเรณูอาจจะใช 
ethanolic fermentation เพ่ิมมากขึ้นเพ่ือสําหรับการ
ผลิต ATP ซึ่งสอดคลองกับการแสดงออกเพ่ิมขึ้น (up-
regulation) ของเอนไซม enolase  
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aldehyde dehydrogenase (ALDH) พบ
กระจายทั่วไปในจีโนมของพืช โดยทําหนาที่เก่ียวกับ
การควบคุมสรีระของพืชตอการตอบสนองตอสภาวะ
เครียด [31] โดยในป 1996 ไดพบยีน ALDH  (Rf2) 
เปนครั้ งแรกในข าวโพดโดยยีน น้ี กํ าหนดการ
สังเคราะห mitochondrial class-2 ALDH [32] ซึ่งน้ี
ชวยสงเสริมกระบวนการพัฒนาของเกสรตัวผู และ
อาจจะมีสวนรวมในการการพัฒนาของอับเรณู [33, 
34] จากรายงานการแสดงออกของ aldehyde dehydro-
genase ที่ผานมา แสดงใหเห็นวานาจะมีความสําคัญ
ในการพัฒนาการเจริญเติบโตของดอกในขาว ซึ่ง
สอดคลองกับการศึกษาครั้งน้ีที่ aldehyde dehydro-
genase มีการแสดงออกเพ่ิมขึ้นในชอดอกออนของ
ขาว TGMS ทั้ง 3 สายพันธุ ในสภาวะเปนหมัน  

histone-lysine N-methyltransferase, H3 
lysine-4 specific ATX1 จากการศึกษาครั้งน้ีพบวามี
การแสดงออกเพิ่มขึ้นในชอดอกออนของขาว TGMS 
ทั้ง 3 สายพันธุ ในสภาวะเปนหมัน โดยมีการกําหนด 
การสังเคราะหโปรตีน Trithorax 1 (ATX-1) ที่
เก่ียวของกับกระบวนการ signal transduction โปรตีน 
Trithorax 1 ที่พบในแมลงหว่ี (Drosophila) ทําหนาที่
ควบคุมการพัฒนาของแมลงหว่ี โดยควบคุมการแสดง 
ออกยีนในกลุม homeotic สําหรับใน Arabidopsis 
โปรตีน Trithorax 1 (ATX-1) เปนโปรตีนที่ควบคุม
การพัฒนาอวัยวะของดอกท้ังหมด จะแสดงออกต้ังแต
การเริ่มสรางชอดอก โดยหนาที่ของ ATX-1 เปนตัว 
activator ของกลุมยีน homeotic ใหมีการตอบสนอง 
ซึ่งเหมือนกับ Trithorax 1 ในสัตว [35] จากขอมูล
รายงานการศึกษาและการแสดงออกพบวานาจะมี
ความสําคัญเก่ียวกับการควบคุมการพัฒนาของละออง
เรณูในดอกต้ังแตการเริ่มสรางดอกจนพัฒนาเปนดอก
สมบูรณโดยพบการแสดงออกของยีนน้ีในละอองเรณู 

ทั้งในขาวและ Arabidopsis  
สําหรับ ABC transporter family protein เปน

กลุมโปรตีนที่มีขนาดใหญพบในยีสต สัตวเล้ียงลูก
ดวยนม และพืช ABC transporter ทําหนาที่เก่ียวของ
กับการขนสงแลกเปล่ียนสารทางชีวโมเลกุลระหวาง  
เมมเบรนทั้งดานในและดานนอก เชน นํ้าตาล ไขมัน 
โพ ลีแซ็ คค าไรด  ส เตอร ร อย  และ  glutathione 
conjugates [36] และไดมีรายงานการศึกษาเก่ียวกับยีน 
NtWBC1 ในยาสูบ (Nicotiana tabacum) เปนยีนใน
กลุมของ ABC transporter มีการแสดงออกเฉพาะใน
อวัยวะสืบพันธุ แสดงใหเห็นวายีนน้ีมีบทบาทท่ีสําคัญ
ในกระบวนการสืบพันธุของพืช [37] รวมทั้งรายงาน
การศึกษายีน ATP-Binding Cassette Transport G26 
หรือ ABCG26 จัดอยูในกลุมของ ABC transporter 
ซึ่งพบอยูใน Arabidropsis ที่จําเปนสําหรับการสราง 
pollen exine และพัฒนาละอองเรณู รวมท้ัง ABCG26 
ยังทําหนาที่ลําเลียงขนสง sporopollenin precursors 
ไปยังสวนของเน้ือเยื่อ tapetum ภายใน locule เพ่ือเกิด
กระบวนการ polymerization ในการพัฒนาการสราง
ผนังเซลลของ microspore [38] จากรายงานการศึกษา
การแสดงออกของ ABC transporter ที่ผานมาแสดง
ใหเห็นวานาจะมีสวนเก่ียวของกับการควบคุมการ
พัฒนาของชอดอกซึ่งสอดคลองกับผลการศึกษาใน
ครั้งน้ีที่พบวา ABC transporter มีการแสดงออก
เพ่ิมขึ้นในชอดอกของขาว TGMS ที่เปนหมัน  

โดยเมื่อศึกษาหนาที่ของโปรตีนในระดับยีน
สามารถแบงตามหนาที่ทางกระบวนการทางชีววิทยา 
(biological processes) ไดแก กระบวนการ carbo-
hydrate metabolism กระบวนการ protein folding 
กระบวนการ defense/stress responses กระบวนการ 
signal transduction กระบวนการ transcription และ
กระบวนการ transport จากการ ศึกษาครั้งน้ีพบวามี
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กลุมโปรตีนที่มีการแสดงออกในทํานองเดียวกันใน
ขาว TGMS ทั้ง 3 สายพันธุ ในสภาวะเปนหมัน
เปรียบเทียบกับสภาวะไมเปนหมัน ช้ีใหเห็นวาการ
แสดงออกของโปรตีนเหลาน้ีอาจจะมีสวนเก่ียวของ
กับกลไกควบคุมการเปนหมัน โดยในสภาวะเปน
หมัน โปรตีนในกลุมที่มีการแสดงออกเพิ่มขึ้นหรือ
ลดลง อาจทําหนาที่เปน negative regulators หรือ 
positive  regulators ตามลําดับ ในกระบวนการสราง
ละอองเรณู  ซึ่งไดมีรายงานสนับสนุนวาโปรตีน
เหลาน้ีเก่ียวของกับกระบวนการสรางเซลลสืบพันธุ 
การพัฒนาของอับเรณู การสรางละอองเรณู และการ
สรางชอดอก แตก็อาจจะเปนไดวาโปรตีนเหลาน้ี
เก่ียวของกับการตอบสนองตอการเปล่ียนแปลงของ
อุณหภูมิซึ่งจําเปนตองมีการศึกษาตอโดยอาจยืนยัน
การแสดงออกของยีนเหลาน้ีในที่รอนและที่เย็น โดย
เปรียบเทียบในขาว TGMS กับขาวปกติ 
 

4. สรุป 
งานวิจัยครั้งน้ีไดศึกษาโปรตีนในชอดอกออน

ขาวที่เก่ียวของกับการเปนหมันของขาว TGMS ใน
สภาวะเปนหมันและไมเปนหมันดวยเทคนิค GeLC-
MS/MS การทดลองใชขาว TGMS จํานวน 3 สาย
พันธุ แตละสายพันธุจะมีพ้ืนฐานทางพันธุกรรมและ
ถูกควบคุมดวยยีน tgms ที่ตางกัน พบโปรตีนทั้งหมด 
803 โปรตีน และมีโปรตีนที่มีการเสดงออกไปใน
ทิศทางเดียวกันในขาว TGMS ทั้ง 3 สายพันธุ จํานวน 
29 โปรตีน ซึ่งแบงเปนการแสดงออกแบบ down-
regulate จํานวน 11 โปรตีน และการแสดงออกแบบ 
up-regulate จํานวน 18 โปรตีน สามารถแบงตาม
หน าที่ ที่ เ ก่ี ยวของ กับกระบวนการทาง ชีวภาพ 
(biological processes) หลาย ๆ กระบวนการ เชน 
defense/stress responses, lipid metabolism, trans-

cription, carbohydrate metabolism, degradation และ 
signal transduction จากการศึกษาครั้งน้ีขอมูลที่ได
อาจจะสามารถนําไปใชประโยชนทางดานปรับปรุง
พันธุและนําไปผลิตขาวลูกผสมแบบสองทางและ
ปรั บปรุ ง พันธุ ข า ว ให มี ค ว ามทนทานต อก า ร
เปล่ียนแปลงของอุณหภูมิไดตอไปในอนาคต 
 

5. กิตติกรรมประกาศ 
ผูวิจัยขอขอบพระคุณ โครงการทุนสถาบัน

บัณฑิตวิทยาศาสตรและเทคโนโลยีไทย (TGIST) 
และศูนยพันธุวิศวกรรมและเทคโนโลยีแหงชาติ (ศช.) 
ที่ไดกรุณาสนับสนุนทุนการศึกษาและการทําวิทยา 
นิพนธครั้งน้ี 
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