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บทคัดย'อ 
การแก�ไขอาร�เอ็นเอ (RNA editing) เปนการเปลี่ยนแปลงข�อมูลทางพันธุกรรมบนอาร�เอ็นเอในระดับ

โพสทรานสคริปชัน ซึ่งพบท้ังในไมโตคอนเดรียและคลอโรพลาสต� โดยท่ัวไปเบสไซโตซีน (C) ท่ีตําแหนWงจําเพาะบน
อาร�เอ็นเอจะถูกเปลี่ยนไปเปนเบสยูราซิล (U) เพ่ือให�ได�รหัสสําหรับการแปลเปนโปรตีนน้ันทําหน�าท่ีได� อยWางไรก็ตาม 
กลไกของกระบวนการการแก�ไขอาร�เอ็นเอน้ันยังไมWกระจWางชัด ยีนเอทีพี ซินเทส (ATP-synthase) ทําหน�าท่ีสร�าง
เอทีพีคอมเพลกซ� (ATP complexes) ซึ่งเปนเอนไซม�ท่ีสําคัญทําหน�าท่ีสังเคราะห� ATP ในไมโตคอนเดรีย ใน
การศึกษาครั้งน้ี ได�ตรวจสอบตําแหนWงการแก�ไขอาร�เอ็นเอในสมาชิกของยีนกลุWม (ATP-synthase) ในไมโตคอนเดรีย
ของตาลโตนด เมื่อวิเคราะห�ตําแหนWงการแก�ไขอาร�เอ็นเอของยีน atp1, atp6 และ atp9 โดยใช�โปรแกรมทํานาย
ตําแหนWงและลําดับเบสท่ีโคลนได�จากจีโนมของไมโตคอนเดรียและซีดีเอ็นเอ พบการแก�ไข 11, 25 และ 10 ตําแหนWง 
ในยีน atp1, atp6 และ atp9 ตามลําดับ การแก�ไขท้ังหมดเกิดในเบสชนิด C เปลี่ยนไปเปนเบส U โดยสWวนใหญWเกิด
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ท่ีตําแหนWงเบสท่ีสองของโคดอนและพบบ�างในตําแหนWงเบสท่ีหน่ึงของโคดอน การเปลี่ยนแปลงเปนเบส U น้ีเปน
สาเหตุการเปลี่ยนแปลงของกรดอะมิโนในทุกตําแหนWง ผลการทดลองน้ีสนับสนุนความสําคัญของการแก�ไขอาร�เอ็นเอ
สําหรับการผลิตเอนไซม� ATP-synthase ท่ีทําหน�าท่ีอยูWบนเยื่อหุ�มช้ันในของไมโตคอนเดรีย 

 

คําสําคัญ : ยีนเอทีพี ซินเทส; ตาลโตนด; การแก�ไขอาร�เอ็นเอ 
 

Abstract 
RNA editing is a post transcriptional RNA modification process that alters genetic information 

on mRNA of both mitochondria and chloroplast. Commonly, specific cytosine residues in mRNA 
molecules are substituted with uracil residues to provide coding sequences for functional proteins. 
However, the mechanism of this RNA editing process is still unclear. ATP-synthase genes encode 
ATP complexes, which are important enzymes synthesizing ATP in mitochondria. In this study, we 
investigated RNA editing sites in the members of ATP-synthase genes in the mitochondria of 
Borassus flabellifer. RNA editing sites of atp1 atp6 and atp9 transcripts were analyzed by using 
both RNA editing prediction program and gene cloning and sequencing of using mtDNA and cDNA. 
The analysis showed 11, 25 and 10 RNA editing sites in atp1 atp6 and atp9 transcripts, respectively. 
All of the editing sites were C bases substituted with U bases. These mostly occurred at the second 
base of each codon, and occasionally at the first base position. Consequently, these U substitutions 
caused amino acid changes from original transcripts in all edited mRNA. These results support the 
essential of RNA editing process for controlling the production of functional ATP-synthase in the 
mitochondrial inner membrane.  
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1. บทนํา 

ต า ล โ ตน ด  ( Asian Palmyra palm)  มี ช่ื อ
วิทยาศาสตร�วWา Borassus flabellifer Linn. เปนพืช
ใบเลี้ยงเดี่ยวไมWแยกก่ิงก�านสาขา มีจํานวนโครโมโซม 
2n = 36 [1] อยูWในวงศ� Arecaceae หรือวงศ�หมาก-
มะพร�าว ซึ่งในอดีตใช�ช่ือวงศ� Palmae หรือวงศ�ปาล�ม 
อยูWในวงศ�ยWอย Coryphoideae เชWนเดียวกับอินทผลัม 
อยูW ในเผWา Borasseae และอยูWในสกุล Borassus ซึ่ง
สกุลน้ีจําแนกได� 6 ชนิด (species) คือ B. aethiopium, 
B. akeassii, B. flabellifer, B. heineanus, B. 
madagascariensis แ ล ะ  B. sambiranensis สW ว น

ใหญWมี ถ่ินกําเ นิดในเขตร�อนของแอฟริกา แตW  B. 
flabellifer หรือตาลโตนดพบมากในเอเชียตะวันออก-
ใต� ตาลโตนดเปนปาล�มท่ีมีขนาดใหญW สูงได�ถึง 30 เมตร 
มีใบเปนรูปพัด มีดอกท่ีไมWสมบูรณ�เพศ ดอกเพศผู�และ
ด อ ก เ พ ศ เ มี ย อ ยูW ค น ล ะ ต� น  (dioecious plant) 
ตาลโตนดมีการเจริญเติบโตได�บนดินทุกชนิด ท้ังใน
สภาพแห�งแล�งและนํ้าทWวม ตาลโตนดเปนพืชท่ีสามารถ
นํามาใช�ประโยชน�ได�หลายสWวนท้ัง ลําต�น ใบ กาบใบ 
โดยเฉพาะนํ้าหวานจากดอกเพศผู�และเพศเมียสามารถ
นํามาต�มเปนเครื่องดื่มหรือนํามาเค่ียวทําเปนนํ้าตาล
โตนด นอกจากน้ีผลตาลอWอนยังสามารถนํามาบริโภค
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สด และ นํ้า ในผลอW อนมี สาร  saponin steroid ท่ี
เรียกวWา flabelliferins ซึ่งมีฤทธ์ิในการยับยั้งจุลชีพ [2] 
ผลแกWสามารถนํามาทําขนมพ้ืนบ�านได� ซึ่งผลิตภัณฑ�ท่ี
ได�จากนํ้าหวานและผลตาลมีราคาคWอนข�างสูง ตาล 
โตนดจึงเปนพืชท่ีมีคุณคWาทางเศรษฐกิจชนิดหน่ึงท่ีไมW
ควรมองข�าม 

การท่ีตาลโตนดเปนพืชแยกเพศท่ีโตช�า จะออก
ดอกชWอแรกได�ต�องใช�เวลาไมWต่ํากวWา 12 ปw [3] จึงเปน
ปxญหาสําคัญของการระบุเพศในชWวงต�นกWอนออกดอก
เพ่ือใช�ในการวางแผนการปลูกในอัตราสWวนต�นเพศผู�
และเพศตัวเมียท่ีเหมาะสม ในปxจจุบันมีการเลือกใช�
เครื่องหมายอาร�เอพีดี (RAPD) ในการแยกเพศตาล 
โตนด พบวWาไพรเมอร� OPBE-12, OPBA-13 และ OPA-
06 แสดงความแตกตWางระหวWางเพศผู�และเพศเมียได� 
โดยไพรเมอร� OPBE-12 แสดงแถบดี เ อ็นเอขนาด 
1,100 คูWเบส และไพรเมอร� OPA-06 แสดงแถบดีเอ็นเอ
ขนาด 600 คูW เบส ในเพศผู� เทWาน้ัน สWวนไพรเมอร� 
OPBA-13 แสดงแถบดีเอ็นเอขนาด 500 คูWเบส ในเพศ
เมียเทWาน้ัน [4] อยWางไรก็ตาม เครื่องหมายอาร�เอพีดีมี
ข�อจํากัดในการทําซ้ําระหวWางห�องปฏิบัติการ นอกจากน้ี
ยังมีการใช�เครื่องหมายดีเอ็นเอ AFLP, SSR, RFLP และ 
ISSR ในการศึกษาความหลากหลายทางพันธุกรรมและ
ระบุเพศของตาลโตนดแตWยังไมWประสบความสําเร็จ [5-
7]  

พืชในเผWา Borasseae มีรายงานวWาดอกเพศ
เมี ยพบเกสร เพศผู� ท่ี ไ มW พัฒนา  (staminode) [8 ] 
เชWน เดียว กับ Borassodendron machadonis [9], 
Chamaedorea radicalis [ 1 0 ]  แ ล ะ  Phoenix 
dactylifera [11] ซึ่งพบวWาการทํางานท่ีผิดปกติของ 
mitochondrial ATP synthase มีผลตWอการบกพรWอง
ของการพัฒนาเกสรเพศผู�ในอะราบิดอพซิส [12-14] 
นอกจากน้ียังพบวWาการแก�ไขในระดับอาร�เอ็นเอ (RNA 
editing) ของยีนในกลุWม ATP-synthase เชWน atp6 มี

ความสัมพันธ�ตWอความเปนหมันของเกสรเพศผู�  
(cytoplasmic male sterility) ในข�าวและข�าวโพด 
[15,16] สWวน atp9 มีความสัมพันธ�ตWอความเปนหมัน
ของเกสรเพศผู�ในข�าวสีมWวงสายพันธุ�ยูนานและถ่ัว
เหลือง [17,18] 

ก า ร แก� ไ ขอ าร� เ อ็ น เ อ  ( RNA editing)  คื อ 
กระบวนการแก�ไขลําดับนิวคลีโอไทด�ระดับอาร�เอ็นเอ 
ในลําดับเบสท่ีจําเพาะซึ่งเปนหน่ึงในกระบวนการโพส-
ทรานสคริปชัน มีการเปลี่ยนเบส cytidine (C) ไปเปน 
uridine (U) เพ่ือให�โปรตีนท่ีแสดงออกอยWางถูกต�อง 
โดยกลุW มของโปรตีนพี พีอาร�  (PPR) หรือ  penta-
tricopeptide repeat protein complex มีบทบาท
ในการจดจําลําดับเบส จํานวน 22 เบส ท่ีใกล�เคียงกับ
เบส C เป�าหมาย อยWางไรก็ตาม ชนิดของช้ินสWวนพืช 
เน้ือเยื่อและระยะของการพัฒนามีผลตWอการเกิดการ
แก�ไขอาร�เอ็นเอ [19,20] 

งานวิจัยกWอนหน�าพบวWาการแก�ไขอาร�เอ็นเอ
ข อ ง ยี น  mitochondrial ATP-synthase มี ค ว า ม 
สัมพันธ�กับความเปนหมันของเกสรเพศผู�ในข�าวและ
ข�าวโพด ในงานวิจัยน้ีจึงมีจุดประสงค�ในการวิเคราะห�
การเกิดการแก�ไขอาร�เอ็นเอของยีน atp1, atp6 และ 
atp9 ท้ังในตาลเพศผู�และเพศเมีย 
 

2. อุปกรณ,และวิธีการ 
2.1 ตัวอย'างตาลโตนด 

เก็บตัวอยWางใบอWอนของตาลโตนดเพศเมีย
และเพศผู�ชนิดละ 5 ตัวอยWาง จากมหาวิทยาลัย 
เกษตรศาสตร� วิทยาเขตบางเขน กรุงเทพมหานคร 

2.2 สกัดดีเอ็นเอ อาร,เอ็นเอ และการสังเคราะห,
ซีดีเอ็นเอ (cDNA) 

สกัดดีเอ็นเอจากใบอWอนตาลโตนดด�วยชุด
สกัดดี เ อ็นเอพืช DNeasy Plant Mini kit (QIAgen, 
USA) หลังจากน้ันตรวจสอบปริมาณและคุณภาพของ 
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ดีเอ็นเอ โดยวัดคWาการดูดกลืนแสงท่ี OD260/OD280 
และ OD260/OD230 และอิเล็กโตรโฟเรซิสใน 1 %  

สกัดอาร�เอ็นเอจากใบอWอนตาลโตนดด�วย
ชุดสกัดอาร�เอ็นเอพืช GF-1 Total RNA Extraction 
Kit (Vivantis, Malaysia) จากน้ันสังเคราะห�ซีดีเอ็นเอ
จากอาร�เอ็นเอตาลโตนดด�วยชุด Protoscrip M-MuLV 
First Strand cDNA kit (NEB, UK). 

2.3 ปฏิกิริยาลูกโซ'พอลิเมอเรส (PCR) และ
การวิเคราะห,ลําดับเบส 

ออกแบบไพรเมอร�ท่ีจําเพาะกับยีน atp1, 
atp6 และ atp9 เพ่ือใช�เพ่ิมปริมาณดีเอ็นเอและซี-    
ดีเอ็นเอเป�าหมาย จากน้ันทําปฏิกิริยาลูกโซWพอลิเมอเรส
ด�วยเอนไซม� Q5® High-Fidelity DNA Polymerase 
(NEB, UK) ซึ่ งเปนดี เ อ็นเอพอลี เมอร� เรส ท่ีมีความ
ถูกต�องในการเติมเบสสูง โดยปฏิกิริยาประกอบด�วย 3 
ข้ันตอน คือ (1) บWมท่ีอุณหภูมิ 95 องศาเซลเซียส นาน 
5 นาที จํานวน 1 รอบ (2) บWมท่ีอุณหภูมิ 95 องศา
เซลเซียส นาน 30 วินาที , อุณหภูมิ  55-60 องศา
เซลเซียสข้ึนอยูWกับ melting temperatures ของไพร
เมอร� นาน 30 วินาที และอุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียส 
นาน 1 นาที จํานวน 35 รอบ และ (3) บWมท่ีอุณหภูมิ 
72 องศาเซลเซียส นาน 5 นาที จํานวน 1 รอบ และนํา
ดีเอ็นเอท่ีเพ่ิมจํานวนได�มาแยกโดยการทําอิเล็กโตร-
ฟอเรซิส บน 1 % เจลอะกาโรส และตัดเจลและสกัดดี
เอ็นเอให�บริสุทธ์ิจากชุดสกัดเจลของบริษัท Flavogen 
(Taiwan) หลังจากน้ันจึงสWงวิเคราะห�ลําดับเบสด�วยวิธี 
Sanger sequencing (Macrogen, Korea) 

2.4 การทํานายตําแหน'ง ท่ี เกิดการแก� ไข    
อาร,เอ็นเอ 

ทํานายตําแหนWงท่ีเกิดการแก�ไขอาร�เอ็นเอ
บนลําดับดีเอ็นเอของยีน atp1, atp6 และ atp9 ด�วย
โปรแกรม PREP-Mt (http://prep.unl.edu) 

2.5 การหาตําแหน'งท่ีเกิดการแก�ไขอาร,เอ็นเอ 

จากการทดลอง 
นําลําดับเบสซีดีเอ็นเอมาเปรียบเทียบกับ

ลําดับเบสของดีเอ็นเอในยีนเดียวกันด�วยโปรแกรม 
ClustalW (http://www.ebi.ac.uk/Tools/msa/clu 
stalw2) เพ่ือหาตําแหนWงการเกิด RNA editing  

2.6 การทํานายโครงสร�างทุติยภูมิของโปรตีน 
นําลําดับกรดอะมิโนของยีน atp1, atp6 

และ atp9 ท้ังกWอนและหลังการเกิด RNA editing มา
ทํานายโครงสร�างทุติยภูมิด�วยโปรแกรม SOPMA 
(https: // npsa-prabi.ibcp.fr/cgi-bin/npsa_autom 
at.pl?page=/NPSA/npsa_phd.html)  
 

3. ผลการวิจัย 
3.1 ผลการทํานายตําแหน'งท่ีเกิดการแก�ไข

อาร,เอ็นเอของยีน atp1, atp6 และ atp9 และการ
ตรวจสอบผลการทํานายจากการทดลอง 

การวิเคราะห�ลําดับนิวคลีโอไทด�ท่ีได�จากผล
ปฏิกิริยาลูกโซWพอลิเมอเรสจากดีเอ็นเอและซีดีเอ็นเอ
ของยีน atp1, atp6 และ atp9 ของตาลโตนดท้ังเพศ
ผู�และเพศเมียรวมท้ังหมด จํานวน 10 ตัวอยWาง พบวWา
ยีน atp1, atp6 และ atp9 มีขนาด 1,527, 795 และ 
240 คูW เบส ตามลําดับ และมีลําดับเบสเหมือนกัน
ระหวWางตาลเพศผู�และเพศเมีย เมื่อทํานายการแก�ไข
อาร�เอ็นเอด�วยโปรแกรม PREP-Mt พบวWานWาจะเกิด
การแก�ไขอาร�เอ็นเอจํานวน 11, 25 และ 10 ตําแหนWง 
ในยีน atp1, atp6 และ atp9 ตามลําดับ  

เมื่อตรวจสอบตําแหนWงการแก�ไขอาร�เอ็นเอ
จากการทดลอง โดยเปรียบเทียบระหวWางลําดับนิวคลี-
โอไทด�จากดีเอ็นเอของไมโคอนเดรียและซีดีเอ็นเอท้ัง
เพศผู�และเพศเมียด�วยโปรแกรม clustalW พบวWามีการ
การแก�ไขอาร�เอ็นเอในตําแหนWงตรงกันท้ังหมดในเพศผู�
และเพศเมียในยีนท้ัง 3 ยีน และทุกตําแหนWงน้ันตรง
ตามผลการทํานายด�วยโปรแกรม PREP-Mt (ตารางท่ี 
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1)  โดยโปรแกรม PREP-Mt เปน เครื่ องมือ ท่ี เปน
ประโยชน�สามารถทํานายตําแหนWงท่ีเกิดการแก�ไข   
อาร�เอ็นเอได�แมWนยําในจีโนมของพืชอีกหลายชนิด เชWน 

Magnolia tripetala, Mimulus guttatu, Citrallu 
lanatus และ Cucurbita pepo [21-23] 

 
ตารางท่ี 1  ตําแหนWงแก�ไขอาร�เอ็นเอจากการทํานายและการวิเคราะห�ลําดับเบสของยีน atp1, atp6 และ atp9 

ของตาลโตนด 
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Male Female Male Female 

atp1 

670 224 1 C-U cca-Uca P-S + + + 

atp6 

514 177 1 C-U cct-Ucu P-S + + + 

971 324 2 C-U tcg-uUg S-L + + + 517 178 1 C-U cat-Uau H-Y + + + 

1039 347 1 C-U ccc-Ucc P-S + + + 539 185 2 C-U tca-uUa S-L + + + 

1064 355 2 C-U tcg-uUg S-L + + + 581 199 2 C-U tca-uUa S-L + + + 

1168 390 1 C-U cgc-Ugc R-C + + + 602 206 2 C-U tct-uUu S-F + + + 

1178 393 2 C-U tca-uUa S-L + + + 653 223 2 C-U cct-cUu P-L + + + 

1262 421 2 C-U ccc-cUc P-L + + + 689 235 1 C-U ccg-cUg P-L + + + 

1292 431 2 C-U ccc-cUc P-L + + + 710 242 2 C-U tca-uUa S-L + + + 

1415 472 2 C-U cca-cUa P-L + + + 718 245 1 C-U cat-UaU H-Y + + + 

1490 497 2 C-U cca-cUa P-L + + + 725 247 2 C-U tct-uUu S-F + + + 

1499 500 2 C-U tct-cUt S-F + + + 734 250 2 C-U tca-uUa S-L + + + 

atp6 

91 31 1 C-U cca-Uca P-S + + + 761 259 2 C-U aca-aUa T-I + + + 
101 34 2 C-U tct-uUu S-F + + + 772 263 1 C-U caa-Uaa Q-stop + + + 

170 57 2 C-U tca-uUa S-L + + + 

atp9 

20 7 2 C-U tca-uUa S-L + + + 

208 70 1 C-U cat-Uau H-Y + + + 50 17 2 C-U tca-uUa S-L + + + 

221 74 2 C-U ccg-cUg P-L + + + 82 28 1 C-U ctc-Uuc L-F + + + 

227 76 2 C-U ccg-cUg P-L + + + 92 31 2 C-U tcg-uUg S-L + + + 

278 93 2 C-U tcc-uUc S-F + + + 134 45 2 C-U tca-uUa S-L + + + 

283 95 1 C-U cgc-Ugc R-C + + + 182 61 2 C-U tcg-uUg S-L + + + 

290 97 2 C-U tcg-uUg S_L + + + 191 64 2 C-U cca-cUa P-L + + + 

308 103 2 C-U tcg-uUg S_L + + + 203 68 2 C-U tct-uUu S-F + + + 

316 106 1 C-U cgt-Ugu R-C + + + 212 71 2 C-U tca-uUa S-L + + + 

323 108 2 C-U ccc-cUc P-L + + + 223 75 1 C-U cga-Uga R-stop + + + 

 
3.2 ผลจากการแก�ไขอาร,เอ็นเอของยีน atp1, 

atp6 และ atp9 
การแก�ไขอาร�เอ็นเอท้ัง 46 ตําแหนWง ของยีน 

atp1, atp6 และ atp9 เปนการเปลี่ยนเบส C เปน U 

ท้ังหมด และพบการแก�ไขท่ีตําแหนWงท่ี 1 และ 2 ของ 
โคดอนเทWาน้ัน โดยการแก�ไขท่ีตําแหนWงท่ี 1 ของโคดอน
มี 14 ตําแหนWง และการแก�ไขท่ีตําแหนWงท่ี 2 ของ      
โคดอนมี 32 ตําแหนWง การการแก�ไขอาร�เอ็นเอดังกลWาว 
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สWงผลให�เกิดการเปลี่ยนแปลงของกรดอะมิโน โดย
พบวWาสWงผลให�มีการเปลี่ยนกรดอะมิโนจากทรีโอนีน
เปนไอโซลูซีน (T-I) 1 ตําแหนWง ลูซีนไปเปนฟwนิลอะ-
ลานีน (L-F) 1 ตําแหนWง ฮีสติดีนเปนไทโรซีน (H-Y) 3 
ตําแหนWง อาร�จินีนเปนซิสเทอีน (R-C) 3 ตําแหนWง    โป
รลีนเปนเซอรีน (P-S) 4 ตําแหนWง เซอรีนเปนฟwนิล-อะ
ลานีน (S-P) 6 ตําแหนWง โปรลีนเปนลิวซีน (P-L) 10 
ตําแหนWง และเซอรีนเปนลิวซีน (S-L) 16 ตําแหนWง และ
เกิดเปนสต�อปโคดอน 2 ตําแหนWง (รูปท่ี 1) 

3.3 ผลของการแก�ไขอาร,เอ็นเอต'อโครงสร�าง
โปรตีนระดับทุติยภูมิ 

การวิเคราะห�โครงสร�างโปรตีนระดับทุติย-
ภูมิด�วยโปรแกรม SOPMA ท้ังกWอนและหลังการแก�ไข
อาร�เอ็นเอ พบวWาตําแหนWง atp1_670, atp1_1168, 
atp1_1490, atp6_91, atp6_101, atp6_208, 
atp6_211, atp6_518, atp6_653, atp6_689, 
atp6_710, atp6_718, atp6_725, atp6_734, 
atp6_772, atp9_20 atp9_82 และ atp 9_92 มีผล
ตWอองค�ประกอบของโครงสร�างโปรตีนระดับทุติยภูมิใน

บริเวณใกล�เคียงกับตําแหนWงท่ีมีการแก�ไขอาร�เอ็นเอ 
โดยเฉพาะการเพ่ิมข้ึนในโครงสร�างของเกลียวแอลฟา 
(alpha helix) ในโปรตีน atp1 และ atp6 แตWกWอให�เกิด
การลดเกลียวแอลฟาในโปรตีน atp9 (รูปท่ี 2 และ 3) 
โดยรวมเมื่อมีการแก�ไขอาร�เอ็นเอจะสWงผลให�โปรตีนท้ัง
สามในกลุWม ATP-synthase มีเปอร�เซ็นต�โครงสร�าง
ของเกลียวแอลฟามากกวWาบีต�าชีท (b-Sheet) และ
แรนดอมคอยล� (random coil) 
 

 
 

รูปท่ี 1  จํานวนและชนิดของกรดอะมิโนท่ีเปลี่ยนแปลง
ไปจากการแก�ไขอาร�เอ็นเอในยีนกลุWม ATP-
synthase ในไมโตคอนเดรียของตาลโตนด 

 

 
 

รูปท่ี 2  การเปลี่ยนแปลงโครงสร�างทุติยภูมิท่ีเกิดจากการแก�ไขอาร�เอ็นเอ แถบสีฟ�าแทนเกลียวแอลฟา แถบสีแดง
แทนบีต�าชีท แถบสีมWวงแทนแรนดอมคอยด� โดย (ก) โครงสร�างทุติภูมิกWอนการแก�ไข และ (ข) โครงสร�างทุต-ิ
ภูมิหลังเกิดเกิดการแก�ไข 
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รูปท่ี 3  การเปรียบเทียบองค�ประกอบโครงสร�างทุติยภูมิกWอนและหลงัการแก�ไขอาร�เอ็นเอในยีนกลุWม ATP-synthase 

ในไมโตคอนเดรียของตาลโตนด 
 
4. วิจารณ, 

ATP-synthase เปนโปรตีนในไมโตคอนเดรีย
และคลอโรพลาสต� ทําหน�าท่ีผลิต ATP ให�กับเซลล� 
เอนไซม� ATP-synthase ของไมโตคอนเดรียจะฝxงตัว
อยูWระหวWางช้ันของเยื่อหุ�มช้ันใน โดยโครงสร�างประกอบ
ไปด�วยหนWวยยWอย 2 หนWวย ได�แกW F0 และ F1 โปรตีน 
atp1, atp6 และ atp9 เปนองค�ประกอบของโครงสร�าง 
F0 และมีการแก�ไขลําดับเบสบนสายเอ็มอาร�เอ็นเอกWอน
เกิดกระบวนการทรานสเลชัน จากผลการทดลองพบ
การแก�ไขอาร�เอ็นเอของท้ัง 3 ยีน เหมือนกันระหวWาง
เพศผู�และเพศเมีย โดยการแก�ไขอาร�เอ็นเอของของ 
atp1, atp6 และ atp9 ของตาลโตนดตรงกับตําแหนWง
การแก�ไขของมะพร�าวทุกตําแหนWง ยกเว�น atp9_203 
[24] จึงช้ีให�เห็นวWาการแก�ไขอาร�เอ็นเอชWวยเพ่ิมการ
อนุรักษ�ของพอลีเปปไทป�ท่ีเปนโฮโมโลกัสกันระหวWาง
ท้ังสองชนิด เพ่ือชWวยในการรักษาหน�าท่ีของโปรตีน

เหลWาน้ันให�คงไว�ในจีโนมของไมโตคอนเดรีย หาก
กระบวนการแก�ไขอาร�เอ็นเอในยีนกลุWม ATP synthase 
บกพรWองไปยWอมสWงผลตWอกระบวนการสร�างพลังงาน
และการเจริญเติบโตของพืช เชWน เมื่อเกิดการบกพรWอง
ข อ ง ก า ร แ ก� ไ ข ใ น ยี น  atp4-59, nad7-383 
และ ccmFN-302 ในข�าวโพดสWงผลตWอการลดลงของ
กิจกรรมของ mito-chondrial complex I, complex 
III และ complex IV ในขณะเดียวกันจะสWงผลตWอการ
ยับยั้งการเจริญของเอ็มบริโอและเอนโดสเป�ร�มใน     
อะราบิดอพซิส [25] 

ผลการแก�ไขอาร�เอ็นเอของยีนในกลุWม ATP 
synthase ของตาลโตนดเกิดในตําแหนWงท่ี 1 และ 2 
ของโคดอนสWงผลให�เกิดการเปลี่ยนแปลงของกรด     
อะมิโนสามารถแบWงเปน 3 กลุWม ตามสมบัติหมูW R ของ
กรดอะมิโนท่ีเปลี่ยนแปลงไป ได�แกW (1) การเปลี่ยน 
แปลงไป เปน โคดอนหยุด ในยีน  atp6_772 และ 
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atp9_223 ทําให�สายพอลีเพปไทป�มีขนาดสั้นลงเปน 6 
และ 9 กรดอะมิโน ตามลําดับ ในข�าวสาลีมีรายงานการ
แก�ไขอาร�เอ็นเอ ในยีน atp9 เกิดการเปลี่ยนแปลงเบส 
C เปน U ในโคดอนของอาร�จินีน CGA ไปเปน UGA 
สWงผลให�สายพอลีเปปไทป�สั้นลง 6 กรดอะมิโน [26] (2) 
การเปลี่ยนแปลงไปเปนกรดอะมิโนกลุWมท่ีชอบนํ้า     
โปรลีนเปนเซอรีน (P-S) ฮีสติดีนเปนไทโรซีน (H-Y) 
และอาร�จิ นีน เปนซิส เทอีน (R-C) รวม ท้ังสิ้ น  10 
ตําแหนWง และ (3) การเปลี่ยนแปลงไปเปนกลุWมท่ีไมW
ชอบนํ้า ทรีโอนีนเปนไอโซลูซีน (T-I), ลูซีนเปนฟwนิลอะ-
ลานีน (L-F) เซอรีนเปนฟwนิลอะลานีน (S-P) โปรลีน
เปนลิวซีน (P-L) และเซอรีนเปนลิวซีน (S-L) รวมท้ังสิ้น 
34 ตําแหนWง การเปลี่ยนแปลงของกรดอะมิโนน้ันสWวน
ใหญWเกิดชนิดท่ีเปลี่ยนเปนกรดอะมิโนท่ีไมWชอบนํ้า     
ซึ่งคล�ายกันกับปรากฏการณ�ในยีนกลุWม ndh ในจีโนม
คลอโรพลาสต�ของตาลโตนด [27] การเปลี่ยนแปลง
ของโคดอนจากกรดอะมิโนท่ีชอบนํ้าเปนไมWชอบนํ้ามีผล
ตWอความเสถียรของโปรตีนอยWางมีนัยสําคัญ [28] 

ผลจากการแก�ไขอาร�เอ็นเอท่ีทําให�เกิดการ
เปลี่ยนแปลงของกรดอะมิโนท่ีไมWชอบนํ้ามากข้ึนเปนไป
ในทิศทางเดียวกันกับเกิดมีเกลียวแอลฟามากข้ึนใน
โครงสร�างทุติยภูมิของโปรตีน ซึ่งปกติแล�วอนุภาค
กรดอะมิโนท่ีไมWชอบนํ้าจะเปนองค�ประกอบโครงสร�าง
เกลียวแอลฟา [29] จากผลการทดลองช้ีให�เห็นวWาการ
เปลี่ยนแปลงโครงสร�างทุติยภูมิในสWวนของเกลียว
แอลฟามีบทบาทสําคัญ เน่ืองจากหน�าท่ีของเกลียว
แอลฟาเปนโครงสร�างท่ีทําให�โปรตีนมีความเสถียร [28] 
ดังน้ันการเกิดการแก�ไขอาร�เอ็นเอจึงทําให�ให�โปรตีนใน
กลุWม ATP-synthase ทําหน�าท่ีได�อยWางสมบูรณ� 
 

5. สรุป 
การตรวจสอบยีน atp1, atp6 และ atp9 พบ

กา รแก� ไ ขอ า ร� เ อ็ น เ อซึ่ ง แ ละสW ง ผล ให� เ กิ ดการ

เปลี่ยนแปลงของกรดอะมิโน โดยเปลี่ยนแปลงเปน
กรดอะมิโนชนิดท่ีไมWชอบนํ้า สWงผลให�โครงสร�างเกลียว
แอลฟามีเปอร�เซ็นต�สูงข้ึน และคาดวWาสWงผลตWอความ
เสถียรของโปรตีนในไมโตคอนเดรีย 
 

6. กิตติกรรมประกาศ 
งานวิจัยน้ีได�รับการสนับสนุนจากศูนย�ความ

เปนเลิศด�านเทคโนโลยีชีวภาพเกษตร สํานักพัฒนา 
บัณฑิตศึกษาและวิจัยด�านวิทยาศาสตร�และเทคโนโลยี 
สํานักงานคณะกรรมการการอุดมศึกษา กระทรวง 
ศึกษา ธิการ และทุนอุดหนุนการ วิจัย  ประเภท
บัณฑิตศึกษา ประจําปwงบประมาณ 2558 
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