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บทคัดย่อ 

 

กล้วยที่มีความแตกต่างของจีโนมยังไม่เคยมีการรายงานเกี่ยวกับโปรตีน  การศึกษาครั้งนี้จึง
เปรียบเทียบรูปแบบของโปรตีนในใบกล้วยกลุ่ม ดิพลอยด์ ทริพลอยด์ และเตทตระพลอยด์ เพ่ือบ่งชี้
ความแตกต่างของโปรตีนที่สะสมในกล้วยแต่ละชนิด โดยตัวอย่างโปรตีนวิเคราะห์ด้วยวิธี shotgun 
proteomics พบโปรตีนทั้งหมดจ านวน 42,510 ชนิดที่วิเคราะห์ด้วย MaxQuant proteomics 
software โดยมีโปรตีนที่พบเหมือนกันของใบกล้วยในกลุ่มพลอยด์ ทริพลอยด์ และเตทตระพลอยด์ 
แต่มีการแสดงออกของโปรตีนที่ไม่เท่ากันที่มีค่านัยส าคัญทางสถิติ False discovery rate (FDR) น้อย
กว่า 0.05 พบจ านวน  30  ชนิด นอกจากนี้กล้วยทั้ง 7 สายพันธุ์ที่มีความแตกต่างของยีนยังท าให้พบ
ชนิดของโปรตีนในใบกล้วยที่จ าเพาะแตกต่างกันของใบกล้วยในแต่ละสายพันธุ์ที่มีค่านัยส าคัญทางสถิติ
น้อยกว่า 0.05  คือ ใบกล้วยน้ าไท (AA) ใบกล้วยตานี (BB)ใบกล้วยนาก(AAA) ใบกล้วยน้ าว้า(ABB)  ใบ
กล้วยสามเดือน (AAB) ใบกล้วยหิน (BBB)  และใบกล้วยเทพรส (ABBB) พบโปรตีนที่แสดงออก
จ าเพาะจ านวน 6 โปรตีน 11 โปรตีน  7 โปรตีน  8 โปรตีน   14 โปรตีน   9 โปรตีน และ 8  โปรตีน 
ตามล าดับ  ซึ่งความแตกต่างของยีนอาจมีผลต่อการแสดงออกของโปรตีนและการท าหน้าที่แตกต่างกัน
ของโปรตีนในใบกล้วยแต่ละสายพันธุ์  นอกจากนี้โปรตีนที่แสดงออกจ าเพาะอาจน าไปพัฒนาเป็น 
molecular marker ส าหรับกล้วยในแต่ละสายพันธุ์ได้ 

 

 

 

 



Abstract 

 

Banana with different genomes have not been reported in the protein.  This 
study compared the protein profile of diploid banana leaves were performed for 
identify differentially accumulated proteins to each type. Protein samples were 
analyzed by shotgun proteomics. A total of 42,510 proteins were identified using 
MaxQuant proteomics software.  Thirty proteins were significantly obtained as the 
same protein but showing different quantitative expressions from diploid, triploid and 
tetraploid banana leaves (FDR< 0.05). Moreover, seven banana genotypes revealed 
differential expression patterns of specific banana leaves proteins. This result 
significantly demonstrated 6, 11, 7, 8, 14, 9 and 8 specific proteins in leaves of Kluai 
Nam Thai (AA), Kluai Ta Nee (BB), Kluai Nak (AAA), Kluai Nam Wa (ABB), Kluai Sam 
Doen (AAB), Kluai Hin  (BBB) and Kluai Teparod (ABBB), respectively (FDR< 0.05). The 
different gene expressions in each banana type may result in different expression and 
functionalities of the proteins. Moreover, the specific protein may have interest in 
developing molecular markers for each banana type. 
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บทที่ 1 
บทน า 

 
1.1 เนื้อหาของเรื่องท่ีเคยมีผู้ท าการวิจัยมาก่อน 

กล๎วยเป็นหนึ่งในพืชอาหารที่ส าคัญของประเทศไทย และประเทศอ่ืน ๆ ทั่วโลกในเชํนประเทศ
ในเอเชียตะวันออกเฉียงใต๎ แอฟริกา และออสเตรเลีย โดยความหลากหลายของกล๎วยทั่วโลกจัดเป็น
พันธุ์ลูกผสมระหวํางdiploid ของกล๎วย 2 สปีชี่ คือ Musa acuminate (จีโนม A) และ Musa 
balbisiana (จีโนม B) ซึ่งโปรตีนเป็นสํวนที่น ามาศึกษาเกี่ยวกับความหลากหลายของยีนของกล๎วยใน
แตํละสายพันธุ์ ที่มีบทบาทส าคัญในหน๎าที่ทางชีวภาพ ซึ่งโปรติโอมิกส์น ามาศึกษาความแตกตํางของ
โปรตีนที่เป็นผลมาจากยีนที่หลากหลายที่มีผลตํอการเจริญและการพัฒนาของพืช  โดยมีการศึกษาโป
รติโอมิกส์จากใบกล๎วยดังนี้ 

ในปี 2012  Vanhove และคณะ ได๎ศึกษาหาความหลากหลายทางชีวภาพของกล๎วยในกลุํม
ตํางๆ ในการทนแล๎ง ซึ่งเป็นกล๎วยที่เพาะเลี้ยงในห๎องปฏิบัติการ จ านวน 5 กลุํมที่มีความแตกตํางใน
ด๎านของจีโนม (AAAh, AAA, AAB, AABp และ ABB) ถูกน ามาทดสอบในสภาวะที่มีออสโมติกน๎อย คือ
ลดปริมาณการให๎น้ า โดยสายพันธุ์ ABB  แสดงการเหนียวน าให๎เกิดสภาวะเครียดน๎อยที่สุด เมื่อน าใบ
กล๎วยไปศึกษาโปรติโอมิกส์ด๎วยวิธี 2D- DIGE พบโปรตีนที่มีลักษณะเดํน  2600 จุด โดยโปรตีน 120 
จุด พบมากในพืชที่มีสภาวะเครียด และโปรตีน 18 จุดพบมากในพืชกลุํมควบคุมที่มีคํานัยส าคัญทาง
สถิติ    มีโปรตีน 24 ชนิดที่สามารถบํงชี้ชนิดของโปรตีนได๎  โดยพบวําเป็นโปรตีนที่เกี่ยวข๎องกับ
กระบวนการหายใจ  เมตาโบลิซึมของสารอนุมูลอิสระ (ROS) และเอนไซม์ dehydrogenase ที่มี
บทบาทส าคัญในการเหนี่ยวน าให๎เกิดสภาวะสมดุลของ NAD/NADH (Vanhove et al., 2012) 
นอกจากนี้ยังพบวําความแห๎งแล๎งเป็นหนึ่งในปัจจัยส าคัญที่ก าจัดการให๎ผลผลิตของกล๎วย ซึ่งให๎ผลที่
เดํนชัดในด๎านการเปลี่ยนแปลงของสภาพภูมิอากาศ โดยกล๎วยเป็นพืชที่คํอนข๎างไวตํอความแห๎งแล๎ง 
แตํอยํางไรก็ตามพบวํา กล๎วยที่มีจีโนไทป์ (genotype) ที่มีจีโนม B จะต๎านทานสภาวะเครียดของพืช
ที่มาจากสภาวะแวดล๎อมที่ไมํมีชีวิต เชํน น้ าและอุณหภูมิ ได๎ดีกวํากล๎วยที่มีจีโนไทป์ ที่มีจีโนม A 
โดยเฉพาะอยํางยิ่งกล๎วยที่มีจีโนม “ABB” จะมีความต๎านทานตํอความแห๎งแล๎งและสภาวะเครียดจาก
สภาวะแวดล๎อมอ่ืน ๆ ได๎ดีกวํากล๎วยจีโนไทป์อื่น ๆ (Ravi et al., 2013)  

ตํอมามีการศึกษาโปรติโอมิกส์จากใบกล๎วยป่า Musa acuminate Colla ซึ่งวิเคราะห์ด๎วยวิธี 
2D-PAGE ด๎วยการใช๎ IPG-strip pH 3-10 ขนาด 13 เซนตริเมตร และวิเคราะห์ด๎วย Mass 
spectrometry  และระบุชนิดของโปรตีนด๎วย  NCBInr, SwissProt, และ expressed sequence 
tag  (EST)  database  พบ 41 โปรตีนที่สามารถบํงชี้ชนิดของโปรตีนได๎ โปรตีนหลักที่พบอยูํในกลุํมที่
เกี่ยวข๎องกับเมแทบอลิซึมของพลังงาน ที่มีหลายไอโซฟอร์ม  รองลงมาคือ กลุํมที่ท าหน๎าที่ด๎านภูมิคุ๎น
กันและการป้องกันตัวเอง พลังงาน/ ไกลโคไลซีส/ ไกลออกซิเลตไซเคิล /กลูโคนีโอจีนีซีส, พลังงาน/
การสังเคราะห์แสง, เมตาบอลิซึม, ออกซิเดชัน รีดักชัน, เมตาบอลิซึมของกรดอะมิโน เป็นต๎น  (Lu et 
al., 2013) 

นอกจากนี้ยังมีการศึกษาการตอบสนองของกล๎วยตํอสภาวะของความหนาวเย็น โดยดูการ
แสดงออกของโปรตีน โดยใช๎วิธีการเปรียบเทียบทางด๎านโปรติโอมิกส์ โดยน าต๎นกล๎าของกล๎วยพันธุ์
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บราซิล (Brazil)  มาเลี้ยงที่อุณหภูมิ 5 องศา เป็นเวลา 24 ชั่วโมง หลังจากนั้นก็สกัดโปรตีนทั้งหมดจาก
ใบกล๎วย แล๎วน าไปแยกด๎วยวิธี 2D-PAGE  และบํงชี้ชนิดของโปรตีนด๎วย mass spectrometry 
สามารถบํงชี้ชนิดของโปรตีนที่แสดงออกได๎ 28 โปรตีน ซึ่งเป็นโปรตีนที่เป็นที่รู๎จักกันดีและโปรตีนตัว
ใหมํที่ตอบสนองตํอความเย็น จัดเป็นโปรตีนที่เกี่ยวข๎องกับกระบวนการโดยทั่วๆ ไปของเซลล์ได๎แกํ  
การต๎านอนุมูลอิสระ (antioxidation) ต๎านเชื้อกํอโรค (antipathogen) การสังเคราะห์แสง  
(photosynthesis) โปรตีนที่คอยพยุงชํวยเหลือโปรตีนอ่ืน (chaperones) การสังเคราะห์โปรตีน 
(protein synthesis)  การสํงตํอสัญญาณ (signal transduction)  เมตาโบลิซึมของพลังงาน (energy 
metabolism) และโปรตีนที่ท าหน๎าที่อ่ืน ๆ  (Feng et al., 2015) 

ตํอมามีการศึกษาเกี่ยวกับโปรติโอมิกส์ของโปรตีนในใบกล๎วยที่มีความแตกตํางกันในการ
เปลี่ยนแปลงของการผันแปรด๎านพันธุกรรมของกล๎วยMusa spp. Cultivar Prata Ana (AAB) ที่มี
ขนาดปกติ และที่มีขนาดใหญํ ด๎วยวิธี 2D-PAGE  โดยใช๎ IPG strip  pH 3-10 ขนาด 18 เซนตริเมตร 
แล๎วคัดเลือกโปรตีนที่มีจ านวนมากที่แตกตํางกันระหวํางใบกล๎วยจากขนาดปกติและขนาดใหญํ แล๎ว
น ามาวิเคราะห์ด๎วย MALDI-TOF และระบุชนิดของโปรตีนด๎วยการใช๎ โปรแกรม MASCOT และ NCBI 
database โดยพบโปรตีนที่มีจ านวนมากที่แตกตํางกัน 36 จุด และโปรตีน 21 จุดสามารถบํงชี้ชนิด
ของโปรตีนได๎ ซึ่งเป็นโปรตีนที่เกี่ยวข๎องกับระบบเมตาบอลิซึมของราก  ( root metabolism)
กระบวนการสังเคราะห์แสง (photosynthesis) การแปลรหัสของโปรตีน (protein translation) และ
การตรึงคาร์บอนและไนโตรเจน (carbon and nitrogen fixation) (Livramento et al., 2018) 
 
1.2 ที่มาและความส าคัญ 

 กล๎วยจัดเป็นพืชเศรษฐกิจชนิดหนึ่ง ที่มีการเพาะปลูกอยํางแพรํหลายในประเทศเขตร๎อน  
ปัจจุบันเป็นที่ยอมรับกันทั่วโลกวํากล๎วยเป็นผลไม๎ท่ีมีประโยชน์ตํอสุขภาพ ดังนั้นกล๎วยจึงเป็นที่ต๎องการ
ของตลาดมากขึ้น ซึ่งน ามาใช๎ประโยชน์ด๎านอุตสาหกรรมอาหาร  โดยเฉพาะอยํางยิ่งในสํวนของผล
กล๎วย นอกจากนี้ยังพบวํามีผลพลอยได๎จ านวนมาก จากการน าวัตถุดิบของเสียทางด๎านการเกษตรน า
กลับมาใช๎ใหมํ เป็นการชํวยลดการสูญเสียทางด๎านชีวมวลที่ไมํได๎ใช๎ประโยชน์  โดยการใช๎ผลพลอยได๎
จากกล๎วยเชํน เปลือก ใบ ล าต๎น ก๎าน และชํอดอกที่ใช๎เป็นอาหารและที่ไมํใช๎เป็นอาหารโดยน ามา
ประยุกต์ใช๎ทางด๎านสีและรส เป็นแหลํงทางเลือกด๎านธาตุอาหารหลักและธาตุอาหารรอง  ผลิตภัณฑ์
เสริมอาหาร  อาหารปศุสัตว์  เส๎นใยธรรมชาติ  และเป็นแหลํงของสารออกฤทธิ์ทางชีวภาพที่ ได๎จาก
ธรรมชาติและปุ๋ยชีวภาพ (Padam et al., 2014) โดย มหาวิทยาลัยบูรพา วิทยาเขตสระแก๎ว มี
โครงการฟาร์มตัวอยํางท่ีได๎รวบรวมพันธุ์กล๎วย diploid (โครโมโซม 2 ชุด) triploid (โครโมโซม 3 ชุด) 
และ tetraploid (โครโมโซม 4 ชุด)  มาปลูกไว๎ภายในพ้ืนที่ของฟาร์มตัวอยําง เพ่ือเป็นแหลํงเรียนรู๎
ให๎กับนักเรียน และประชาชนทั่วไปในเขตจังหวัดสระแก๎ว และจังหวัดใกล๎เคียงได๎ใช๎ประโยชน์อยําง
ตํอเนื่อง แตํอยํางไรก็ตามยังขาดข๎อมูลด๎านแบบแผนของโปรตีนที่อยูํในกล๎วยที่ท าการเพาะปลูก โดย
ทางผู๎วิจัยสนใจศึกษาโปรตีนในใบกล๎วยเพราะใบกล๎วยมีหน๎าที่ หลัก ๆ คือการสร๎างอาหารด๎วย
กระบวนการสังเคราะห์แสง การหายใจและการคายน้ าในขณะที่ล าต๎นเทียมมีการเจริญนั้น จ านวนใบ
จะเพ่ิมข้ึนและมีขนาดใหญํขึ้น การเจริญจะเป็นไปเรื่อยๆ  ใบจะเริ่มเล็กลงในชํวง 6-8 ใบกํอนการออก
ดอก แตํเริ่มช๎าลงและหยุดเจริญของใบเมื่อแทงชํอดอก (แทงปลี) (เบญจมาศ ศิลาย๎อย) ในระยะนี้
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อาจจะมีการเปลี่ยนแปลงของโปรตีนเกิดขึ้นได๎ โดยในเบื้องต๎นมีรายงานวําโปรตีนพบมากในใบกล๎วย มี
โปรตีนคิดจากน้ าหนักแห๎ง 12 เปอร์เซ็นต์  (ส านักพัฒนาอาหารสัตว์) การศึกษาโปรติโอมิกส์ของใบ
กล๎วยนั้น สํวนใหญํเป็นการศึกษาในระดับของการเพาะเลี้ยงกล๎วยในระดับห๎องปฏิบัติการ โดยหาความ
หลากหลายทางชีวภาพของกล๎วยในกลุํมตํางๆ ในการทนแล๎ง โดยทดสอบในกล๎วยที่ท าการเพาะเลี้ยง
ในห๎องทดลอง จ านวน 5 กลุํมที่มีความแตกตํางในด๎านของจีโนม (AAA, AAA, AAB, AAB และ ABB) 
ถูกน ามาทดสอบในสภาวะที่มีออสโมติกน๎อย พบโปรตีนที่เกี่ยวข๎องกับกระบวนการหายใจ  เมตาโบลิ
ซึมของสารอนุมูลอิสระ (ROS) และเอนไซม์ dehydrogenase ที่มีบทบาทส าคัญในการเหนี่ยวน าให๎
เกิดสภาวะสมดุลของ NAD/NADH (Vanhove et al., 2012)  และการศึกษาการตอบสนองของกล๎วย
ตํอสภาวะของความหนาวเย็น โดยดูการแสดงออกของโปรตีน โดยใช๎วิธีการเปรียบเทียบทางด๎านโปรติ
โอมิกส์ โดยน าต๎นกล๎าของกล๎วยพันธุ์บราซิล (Brazil)  มาเลี้ยงที่อุณหภูมิ 5 องศา เป็นเวลา 24 ชั่วโมง 
หลังจากนั้นก็สกัดโปรตีนทั้งหมดจากใบกล๎วย แล๎วน าไปแยกด๎วยวิธี 2D-PAGE  และบํงชี้ชนิดของ
โปรตีนด๎วย mass spectrometry สามารถบํงชี้ชนิดของโปรตีนที่แสดงออกได๎ 28 โปรตีน ซึ่งเป็น
โปรตีนที่เป็นที่รู๎จักกันดีและโปรตีนตัวใหมํที่ตอบสนองตํอความเย็น จัดเป็นโปรตีนที่เกี่ยวข๎องกับ
กระบวนการโดยทั่วๆ ไปของเซลล์ได๎แกํ  การต๎านอนุมูลอิสระ (antioxidation) ต๎านเชื้อกํอโรค 
(antipathogen) การสังเคราะห์แสง  (photosynthesis) โปรตีนที่คอยพยุงชํวยเหลือโปรตีนอ่ืน 
(chaperones) การสังเคราะห์โปรตีน (protein synthesis)  การสํงตํอสัญญาณ (signal 
transduction)  เมตาโบลิซึมของพลังงาน (energy metabolism) และโปรตีนที่ท าหน๎าที่อ่ืน ๆ  
(Feng et al., 2015) นอกจากนี้ยังมีการโปรติโอมิกส์จากใบกล๎วยป่า Musa acuminate Colla ซึ่งวิ
เคราห์ด๎วยการใช๎วิธี 2D-PAGE ด๎วยการใช๎ IPG-strip pH 3-10 ขนาด 13 เซนตริเมตร และวิเคราะห์
ด๎วย Mass spectrometry  และระบุชนิดของโปรตีนด๎วย  NCBInr, SwissProt, และ expressed 
sequence tag  (EST)  database  พบ 41 โปรตีนที่สามารถบํงชี้ชนิดของโปรตีนได๎ โดยโปรตีนหลัก
ที่พบจะอยูํกลุํมที่เก่ียวข๎องกับเมแทบอลิซึมของพลังงาน ที่มีหลายไอโซฟอร์ม  รองลงมากคือ กลุํมที่ท า
หน๎าที่ด๎านภูมิค๎ุนกันและการป้องกันตัวเอง พลังงาน/ ไกลโคไลซีส/ ไกลออกซิเลตไซเคิล /กลูโคนีโอจีนี
ซีส, พลังงาน/การสังเคราะห์แสง, เมตาบอลิซึม, ออกซิเดชัน รีดักชัน, เมตาบอลิซึมของกรดอะมิโน  
เป็นต๎น  (Lu et al., 2013) ตํอมาก็มีการศึกษาเกี่ยวกับโปรติโอมิกส์ของโปรตีนในใบกล๎วยที่มีความ
แตกตํางกันในการเปลี่ยนแปลงของการผันแปรด๎านพันธุกรรมของกล๎วย Musa spp. Cultivar Prata 
Ana (AAB) ที่มีขนาดปกติ และที่มีขนาดใหญํ ด๎วยวิธี 2D-PAGE  โดยใช๎ IPG strip  pH 3-10 ขนาด 
18 เซนตริเมตร แล๎วคัดเลือกโปรตีนที่มีจ านวนมากที่แตกตํางกันระหวํางใบกล๎วยจากขนาดปกติและ
ขนาดใหญํ แล๎วน ามาวิเคราะห์ด๎วย MALDI-TOF และระบุชนิดของโปรตีนด๎วยการใช๎ โปรแกรม 
MASCOT และ NCBI database โดยพบโปรตีนที่มีจ านวนมากที่แตกตํางกัน 36 จุด และโปรตีน 21 
จุดสามารถบํงชี้ชนิดของโปรตีนได๎ ซึ่งเป็นโปรตีนที่เกี่ยวข๎องกับระบบเมตาบอลิซึมของราก  ( root 
metabolism)กระบวนการสังเคราะห์แสง (photosynthesis) การแปลรหัสของโปรตีน (protein 
translation) และการตรึงคาร์บอนและไนโตรเจน (carbon and nitrogen fixation) (Livramento 
et al., 2018) แตํอยํางไรก็ตามยังไมํมีการประยุกต์ใช๎เทคนิคทางโปรติโอมิกส์ในการศึกษาการ
แสดงออกของโปรตีนทั้งหมดที่อยูํในใบกล๎วยที่มีความแตกตํางด๎านโครโมโซม การทดลองครั้งนี้จึง
ศึกษาโปรตีนจากใบกล๎วยที่อยูํในในกลุํม diploid triploid และ tetraploid เปรียบเทียบโปรตีนที่พบ
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ในใบกล๎วยด๎วยวิธี shotgun proteomics โดยองค์ความรู๎ที่ได๎ท าให๎ทราบการแสดงออกของแบบแผน
โปรตีนและสามารถระบุชนิดของโปรตีนที่พบได๎ในใบกล๎วยแตํละกลุํม น าไปสูํการน าข๎อมูลของโปรตีน
จากใบกล๎วยมาวิจัยและพัฒนาตํอยอดในการใช๎ประโยชน์จากโปรตีนในใบกล๎วยที่เป็น by product 
 
1.3 วัตถุประสงค์และขอบเขตการวิจัย 

เพ่ือศึกษาแบบแผนการแสดงออกของโปรตีนทั้งหมดของใบกล๎วยในกลุํม diploid triploid 
และ tetraploid ด๎วยเทคนิคโปรติโอมิกส์ 
 
           ขอบเขตการวิจัย 

น าใบกล๎วยในกลุํมของชุดโครโมโซม diploid (2n), triploid (3n) และ teraploid  (4n) ดัง
ตารางที่ 1 มาสกัดโปรตีนด๎วยการใช๎ lysis buffer จากนั้นตรวจสอบแบบแผนของโปรตีนเบื้องต๎นด๎วย
เทคนิค SDS-PAGE ตํอมาก็วิเคราะห์แบบแผนของโปรตีนจากใบกล๎วยตานี  (diploid) กล๎วยนาก 
กล๎วยน้ าว๎า กล๎วยหิน triploid และกล๎วยเทพรส  (teraploid) ด๎วยวิธี 2D-PAGE โดยใช๎ IPG strip 
pH 3-10 ขนาด 7 เซนตริเมตร พบวําแบบแผนของโปรตีนระหวํางใบกล๎วยในแตํละสายพันธุ์มีการ
แสดงออกของโปรตีนบางสํวนที่เหมือนกัน และโปรตีนบางสํวนที่แตกตํางกัน และมีบางจุดโปรตีนที่ไมํ
สามารถแยกเป็นจุดโปรตีนเดี่ยวๆได๎ในชํวง pH 4-7 ดังนั้นจึงเปลี่ยนมาใช๎ IPG strip pH 4-7 โดยใน
เบื้องต๎นก็ใช๎แยกโปรตีนกล๎วยน้ าว๎า พบวําสามารถแยกจุดโปรตีนจากจุดเดี่ยวออกเป็น 2 จุดโปรตีนได๎ 
แตํอยํางไรก็ตามพบวําวิธีการแยกด๎วย2D-PAGE มีข๎อจ ากัดหลายอยํางที่ไมํสามารถแยกโปรตีน
บางสํวนได๎ ดังนั้นจึงเปลี่ยนวิธีการวิเคราะห์โปรติโอมิกส์จากตัวอยํางใบกล๎วยในกลุํม diploid triploid 
และ teraploid  ด๎วยวิธี shotgun proteomics เพ่ือให๎สามารถหาโปรตีนทั้งหมดที่พบได๎ในใบกล๎วย
แตํละสายพันธุ์ ที่พบได๎เหมือนกันแตํมีระดับการแสดงออกของโปรตีนแตกตํางกันจากใบกล๎วยในแตํ
สายพันธุ์ในกลุํม ในกลุํม diploid triploid และ teraploid  และชนิดของโปรตีนที่พบเป็นโปรตีน 
marker ของใบกล๎วยแตํละสายพันธุ์ในทั้ง 3 ชุดโครโมโซม 
 
ตารางท่ี 1 กล๎วยที่ใช๎ในการวิจัย จ านวนชุดโครโมโซม diploid (2n), triploid (3n) และ teraploid  
(4n)  
 

จ านวนชุดโครโมโซม กลุ่ม พันธุ์ (Cultivars) 

Diploid (2n) AA กล๎วยน้ าไท (Kluai Nam Thai) 
 BB กล๎วยตานี (Kluai Ta Nee) 
Triploid (3n) AAA กล๎วยนาก (Kluai Nak) 
 ABB กล๎วยน้ าว๎า (Kluai Nam Wa) 
 AAB กล๎วยสามเดือน (Kluai Sam Doen)  
 BBB กล๎วยหิน (Kluai Hin)  
Tetraploid (4n) ABBB กล๎วยเทพรส (Kluai Teparod) 
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1.4 วิธีด าเนินการวิจัยโดยสรุปทฤษฎี และ/หรือ แนวทางความคิดที่น ามาใช้ในการวิจัย 
กล๎วยเป็นพืชอาหารชนิดหนึ่งที่มีความหลากหลายทางด๎านจีโนไทป์และฟีโนไทด์ โดยความ

หลากหลายของกล๎วยทั่วโลกจัดเป็นพันธุ์ลูกผสมระหวํางdiploid ของกล๎วย 2 สปีชี่ คือ Musa 
acuminate (จีโนม A) และ Musa balbisiana (จีโนม B) ซึ่งโปรตีนเป็นสํวนที่น ามาศึกษาเกี่ยวกับ
ความหลากหลายของยีนของกล๎วยในแตํละสายพันธุ์ ที่มีบทบาทส าคัญในหน๎าที่ทางชีวภาพ ซึ่งโปรติโอ
มิกส์น ามาศึกษาความแตกตํางของโปรตีนที่เป็นผลมาจากยีนที่หลากหลายที่มีผลตํอการเจริญและการ
พัฒนาของพืช  โดยจีโนมที่เป็นองค์ประกอบของกล๎วยก็เป็นสํวนหนึ่งที่มีผลตํอการแสดงออกของ
โปรตีนความต๎านทานตํอสภาพแวดล๎อมที่มีทั้งสภาวะที่แล๎งจัดและหนาวจัด หรือพบโปรตีนที่เกี่ยวข๎อง
กับการสังเคราะห์แสง กระบวนการแมตาบอลิซึมทางชีวเคมีของพืช โปรตีนด๎านการกระตุ๎นภูมิคุ๎มกัน 
และการต๎านอนุมูลอิสระ เป็นต๎น แตํอยํางไรก็ตามจากการศึกษาโปรติโอมิกส์จากใบกล๎วยยังไมํเคยมี
การรายการเก่ียวกับการศึกษาโปรติโอมิกส์ของใบกล๎วยในกลุํม diploid triploid และ teraploid  ซึ่ง
เป็นกล๎วยที่มีการเพาะปลูกในประเทศไทย ที่มีจีโนไทป์แตกตํางกัน โดยใช๎วิธี shotgun proteomics 
เพ่ือทราบชนิดของโปรตีนทั้งหมดที่พบเหมือนกัน แตํมีการแสดงออกที่แตกตํางกัน และชนิดของ
โปรตีนที่พบเป็นโปรตีน marker ของใบกล๎วยแตํละสายพันธุ์ในทั้ง 3 ชุดโครโมโซม เพ่ือใช๎เป็นข๎อมูล
พ้ืนฐานในการน าไปวิจัยตํอยอดในด๎านการพัฒนาชุดตรวจสอบสายพันธุ์ของกล๎วย และการน าข๎อมูล
โปรตีนจากใบกล๎วยมาใช๎ประโยชน์ในด๎านอื่น ๆ ตํอไป 

 
1.5 ประโยชน์ที่คาดว่าจะได้รับ ฯลฯ 

1. เป็นองค์ความรู๎เกี่ยวกับชนิดของโปรตีนที่พบเหมือนกันระหวํางใบกล๎วยในแตํละสายพันธุ์ใน
กลุํม diploid triploid และ tetraploid  

2. เป็นองค์ความรู๎เกี่ยวกับชนิดของโปรตีนที่เป็น marker ของใบกล๎วยในแตํละสายพันธุ์ในกลุํม 
diploid triploid และ tetraploid  

3. ผลการทดลองที่ได๎ สามารถเป็นองค์ความรู๎ให๎นักวิจัยน าโปรตีนที่เป็น marker ของใบกล๎วยใน
แตํละสายพันธุ์ น าไปวิจัยและพัฒนาตํอยอดตํอไป 
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บทที่ 2 

เนื้อเรื่อง 

 

2.1 รายละเอียดเกี่ยวกับวิธีด าเนินการวิจัย 
1) ตัวอย่างใบกล้วย 

         ใบกล้วยที่น ามาศึกษาเป็นใบกล้วยที่สมบูรณ์อยู่ในระยะก่อนการออกปลีได้แก่ กล้วยน้ า
ไทย กล้วยตานี กล้วยนาก กล้วยน้ าว้า กล้วยสามเดือน กล้วยหิน และกล้วยเทพรส ซึ่งเพาะปลูกใน
ฟาร์มตัวอย่าง ของคณะเทคโนโลยีการเกษตร มหาวิทยาลัยบูรพา วิทยาเขตสระแก้ว 

 
2)  การสกัดโปรตีนจากใบกล้วย 
    ใบกล้วยที่จะน ามาสกัดโปรตีนคือใบกล้วยที่มีจ านวนชุดโครโมโซม diploid (2n) ได้แก่

กลุ่ม AA คือพันธุ์กล้วยน้ าไทย (Kluai Nam Thai) กลุ่ม BB คือพันธุ์กล้วยตานี (Kluai Ta Nee) ใบ
กล้วยที่มีจ านวนชุดโครโมโซม Triploid (3n) ได้แก่กลุ่ม AAA คือ พันธุ์กล้วยนาก (Kluai Nak) กลุ่ม 
ABB คือพันธุ์กล้วยน้ าว้า (Kluai Nam Wa) กลุ่ม AAB คือพันธุ์กล้วยสามเดือน (Kluai Sam Doen) 
กลุ่ม BBB คือพันธุ์กล้วยหิน (Kluai Hin) ใบกล้วยที่มีจ านวนชุดโครโมโซม Tetraploid (4n)ได้แก่กลุ่ม 
ABBB คือพันธุ์กล้วยเทพรส (Kluai Teparod) วิธีการสกัดโปรตีนจากจะใบกล้วยจะใช้2 วิธีคือการสกัด
ด้วย 2.5 % SDS และสกัดด้วย lysis buffer (7 M urea, 2 M thiourea, 4 % (w/v) CHAPS, 2 % 
(w/ v) DTT)   โดยเริ่มจากน าใบกล้วยมาบดในโกร่งบดที่มี liquid nitrogen โดยน าส่วนที่บดเป็นเนื้อ
เดียวกันมาละลายด้วยตัวสกัดตัวแรกคือ2.5 % SDS และตัวสกัดที่สองคือ lysis buffer จากนั้นน าไป
เซนตริฟิวที่ 12,000 rpm ที่อุณหภูมิ 4 องศาเซลเซียส เป็นเวลา 30 นาที จากนั้นเก็บส่วนใสเพ่ือ
วิเคราะห์โปรตีนต่อไป 

 
 3)  การหาปริมาณโปรตีนด้วยวิธีการของ Bradford 
     ปิเปตสารละลาย Bradford dry จ านวน 1 มิลลิลิตร ลงใน microcentrifuge tube และ

ใช้เป็น blank ด้วย จากนั้นปิเปตโปรตีนจากใบกล้วยแต่ละชนิด อย่างละ 1 µl ผสมให้เข้ากัน ตั้งทิ้งไว้
เป็นเวลา 15 นาที แล้วน าไปวัดค่าการดูดกลืนแสงที่ 595 นาโนเมตร จากนั้นค านวณหาปริมาณโปรตีน
จากกราฟมาตรฐานปริมาณโปรตีนโดยใช้ Bovine serum albumin เป็นโปรตีนมาตรฐาน 

 
4)  SDS-PAGE 

                เตรียม 15% separating gel, 4% stacking polyacrylamide gel หลังจากนั้นผสม
ตัวอย่างโปรตีนปริมาณ 15 ไมโครกรัม กับ 2x solubilizing solution  แล้วน าไปต้มประมาณ 2 นาที 
จากนั้นโหลดตัวอย่างลงในแผ่นเจล แล้วท าการแยกโปรตีนโดยใช้ Tris-glycine เป็น electrod buffer 
จากนั้นย้อมด้วย coomassie brilliant blue R-250 จนเห็นแถบโปรตีนชัดเจน ท าการ destain 
ประมาณ 1 ชั่วโมง หรือให้เจลที่ไม่มีแถบโปรตีนใส  
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5)  2D-PAGE 
             น าส่วนใสของโปรตีนที่สกัดด้วย lysis buffer ปริมาณ 100 µg มาสกัดแยกต่อด้วย 2D-
cleanup kit  จากนั้นน าผสมกับ rehydration ที่มี DTT กับ IPG buffer pH 3-10 ให้ได้ปริมาตร 
125 µl จากนั้นก็โหลดตัวอย่างโปรตีนดังกล่าวลงบน strip holder ที่วางอยู่บนเครื่อง Ettan® 
IPGphor (Amersham Biosciences) แล้วค่อยๆ วาง IPG strip ขนาด 7 cm โดยคว่ าหน้าเจลลง 
แล้ว rehydration เป็นเวลา 12 ชั่วโมง  จากนั้นตั้งโปรแกรมส าหรับ run IEF ด้วยการที่มี
กระแสไฟฟ้าสุทธิ 9,250 Vhr จากนั้นท าการ equilibrate IPG strip โดยการ Incubate IPG strip 
กับ equilibration solution ปริมาตร 2.5 ml ที่มี DTT 0.025 g เป็นเวลา 15 นาที จากนั้น 
Incubate IPG strip ต่อด้วย equilibration solution ปริมาตร 2.5 ml ที่มี IAA 0.0625 g เป็นเวลา 
15 นาที จากนั้นมาแยกต่อด้วย 15 % SDS-PAGE แล้วท าการย้อมด้วย colloidal coomassie 
brilliant blue G-250 แล้วล้างสีส่วนเกินออกด้วยน้ ากลั่น จากนั้นน าเจลมาถ่ายรูปด้วยการใช้ เครื่อง  
ImageQuant LAS 500  GE Healthcare Bio-Sciences AB, Sweden) และวิเคราะห์จุดโปรตีน
ด้วยโปรแกรม Image Master 2D Platinum v. 5.0 software (Amersham Biosciences, USA) 
 

6) การวิเคราะห์ชนิดของโปรตีนด้วย LC-MS/MS 
    ท าการคัดเลือกจุดโปรตีนที่น่าสนใจ มาวิเคราะห์หาชนิดของโปรตีน โดยท าการย่อยด้วย

เอนไซม์ทริปซิน จากนั้นวิเคราะห์เปปไทด์แต่ละชนิดด้วยระบบ nano-liquid chromatography 
system (EASY-nLC II, Bruker)  คู่กับ ion trap mass spectrometer (Amazon Speed ETD, 
Bruker) ที่ต่อกับ ESI nano-sprayer โดย ESI-TRAP จะวัดค่า  m/z ในช่วงระหว่าง 50-3000 โดยวัด
ตามวิธีมาตรฐาน โดยใช้โปรแกรม HyStar v.3.2 เป็นตัวควบคุม ion trap ที่ได้ จากนั้นน าข้อมูลที่อยู่
ในรูปของ Mascot generic files (mgf) มาบ่งชี้ชนิดของโปรตีนต่อด้วยการใช้โปรแกรม  MASCOT 
MS/MS Ion Search (www.matrixscience.com) 

 
7) การวิเคราะห์ชนิดของโปรตีนด้วยเทคนิค shotgun proteomics 
    น าโปรตีนที่สกัดได้จากใบกล้วยในแต่ละสายพันธุ์ มาสกัดโปรตีนต่อด้วยสารละลาย 1% 

Triton-X100/ 50mM EDTA /50mM HEPES-KOH, pH 8.0 จากนั้นท าการตกตะกอนโปรตีนด้วยตัว
ท าละลาย Acetone เย็น ในอัตราส่วน 1:2 (v/v) ที่อุณหภูมิ -20C เป็นเวลา 16 ชัว่โมงปั่นเหวี่ยงที่
ความเร็วรอบ 10000g นาน 10 นาที แล้วละลายตะกอนโปรตีนใน 0.1% RapidGest SF/20 mM 
Ammonium bicarbonate ก่อนวัดความเข้มข้นโปรตีนด้วยเทคนิค Lowry (1951) ใช้ BSA เป็น
โปรตีนมาตรฐาน  แล้วผสมสารละลายทริปซินกับโปรตีน 5 ไมโครกรัม ด้วยอัตราส่วน 1:20 (w/w) 
แล้วบ่มที่อุณหภูมิ 37 องศาเซลเซียสนาน 12 ชั่วโมง  ต่อมาแยกเปปไทด์ด้วย nanoACQUITY UPLC 
system ใช้คอลัมน์ PepSwift C18 Nano Column (100 μm × 15 cm, i.d.) และวิเคราะห์เปป
ไทด์ด้วย Mass Spectrometer รุ่น Q-Tof impact II™ (Bruker Daltonics GmbH, Germany) 
แล้วเคราะห์ข้อมูลเชิงปริมาณด้วยโปรแกรมและระบุชนิดของโปรตีนที่พบด้วยโปรแกรม Maxquant  
โดยใช้ฐานข้อมูล Musa species (retrieved 20Aug19) (Stefka et al., 2016) แสดงผลโปรตีโอม
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เป็น Heatmap ด้วยโปรแกรม MultiExperiment Viewer (MEV) version 4.6.1 (Howe et al., 
2010) 

 
2.2 ผลการวิจัย (Results) 

1) การแยกโปรตีนด้วย SDS-PAGE  
   จากการสกัดโปรตีนจากใบกล้วยด้วย lysis buffer เปรียบเทียบกับการสกัดด้วย 0.25% 

SDS พบว่าการสกัดโปรตีนจากใบกล้วยด้วย lysis buffer ให้จ านวนแถบแบนของโปรตีนมากกว่าการ
สกัดด้วยการใช้ 0.25% SDS (ภาพท่ี 1) แต่อย่างไรก็ตามพบว่าในใบกล้วยนากที่สกัดด้วย 0.25% SDS
ให้จ านวนแถบโปรตีนที่ใกล้เคียงกับการใช้ lysis buffer ซึ่งพบว่าโปรตีนโดยส่วนใหญ่ของใบกล้วยจะ
อยู่ในช่วงน้ าหนักโมเลกุลประมาณ 50-25 kDa เมื่อเปรียบเทียบโปรตีนในใบกล้วยที่พบในกลุ่มของใบ
กล้วยที่มีจ านวนชุดโครโมโซม diploid (2n) Triploid (3n) และ Tetraploid (4n) พบว่าจ านวนแถบ
แบนของโปรตีนใกล้เคียงกัน โดยกล้วยเทพรสมีจ านวนแถบแบนโปรตีนหลักน้อยท่ีสุด คือ 9 แบน ส่วน
กล้วยหินมีจ านวนแถบแบนโปรตีนมากท่ีสุด คือ 13 แบน (ตารางที่ 2) 

           ก.                                                                                 ข. 

  
 
ภาพที่ 1 SDS-PAGE ของโปรตีนจากใบกล้วยที่สกัดด้วย lysis buffer (ก) และ 0.25% SDS 

(ข). โปรตีนที่โหลดปริมาณ 10 µg/lane แยกด้วยการใช้13.5 % polyacrylamide gel แล้วย้อมด้วย
สี Coomassie Brilliant Blue R-250 Lane 1: Marker; lane 2-3 diploid chromosome: KNT 
(Kluai Nam Thai), KTN (Kluai Nam Thai); lane 4-7 Triploid chromosome: KN (Kluai Nak), 
KNW (Kluai Nam Wa), KSD (Kluai Sam Doen), KH (Kluai Hin); lane 8 Tetraploid 
chromosome: KT (Kluai Teparod) 
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ตารางท่ี 2 จ านวนแถบโปรตีนทั้งหมดของใบกล้วยในจ านวนชุดโครโมโซม diploid (2n) Triploid 
(3n) และ Tetraploid (4n) ที่สกัดจาก lysis buffer  

ตัวอย่างใบกล้วย จ านวนแถบโปรตีน SDS-PAGE 

ชุดโครโมโซม diploid (2n)  
กลุ่ม AA พันธุ์กล้วยน้ าไทย (KNT) 10 
กลุ่ม BB พันธุ์กล้วยตานี (KTN) 11 
ชุดโครโมโซม Triploid (3n)  
กลุ่ม AAA พันธุ์กล้วยนาก (KN) 10 
กลุ่ม ABB พันธุ์กล้วยน้ าว้า (KNW) 11 
กลุ่ม AAB พันธุ์กล้วยสามเดือน (KSD) 12 
กลุ่ม BBB พันธุ์กล้วยหิน (KH) 13 
ชุดโครโมโซม Tetraploid (4n)  
กลุ่ม ABBB พันธุ์กล้วยเทพรส (KT) 9 

  
2) การแยกโปรตีนด้วย 2D-PAGE  
    จากการแยกแบบแผนโปรตีนจากใบกล้วยตานี กล้วยนาก กล้วยน้ าว้า กล้วยหินและกล้วย

เทพรสซึ่งเป็นตัวแทนของใบกล้วยจากชุดโครโมโซม diploid triploid และ tetraploid ด้วยเทคนิค
2D-PAGE ซึ่งจากการใช้ IPG strip pH 3-10 พบว่าโปรตีนโดยส่วนใหญ่ในใบกล้วยทั้ง 5 ชนิดจะอยู่
ในช่วง pI ประมาณ 4-7  และอยู่ในช่วงน้ าหนักโมเลกุลประมาณ 55-25 kDa (ภาพท่ี 2) โดยพบว่า
แบบแผนโปรตีนจากใบกล้วยในกลุ่ม diploid คือใบกล้วยตานีมีจ านวนของโปรตีนที่มีน้ าหนักโมเลกุล
ประมาณ 21-14 kDa นอ้ยกว่าโปรตีนในใบกล้วยในกลุ่ม triploid และ tetraploid  
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ภาพที่ 2 2D-PAGE โปรตีนจากใบกล้วยที่สกัดด้วย lysis buffer ของกล้วยตานี  (diploid) กล้วยนาก 
กล้วยน้ าว้า กล้วยหิน (Triploid) และกล้วยเทพรส (Tetraploid) โปรตีนที่โหลดปริมาณ 100 µg โดย
ใช้ IPG strip pH 3-10 ขนาด 7 เซนตริเมตร แยก IEF ทั้งหมด 9,750 Vhr.  SDS-PAGE ด้วยการใช้ 
15% polyacrylamide gel แล้วย้อมด้วยสี colloidal coomassie brilliant blue G-250 
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จากนั้นน าจุดของโปรตีนในกลุ่มของ diploid คือกล้วยตานีและ triploid คือ กล้วยน้ าว้า โดย
คัดเลือก จุดโปรตีนที่มีความเข้มของแบนโปรตีนมากที่สุดในใบกล้วยตานีแต่มีการแสดงออกของจุด
โปรตีนที่มีความเข้มของแบนน้อยในต าแหน่งเดียวกันของใบกล้วยน้ าว้า และจุดโปรตีนที่มีความเข้ม
ของแบนโปรตีนมากที่สุดในใบกล้วยน้ าว้าแต่แต่มีการแสดงออกของจุดโปรตีนที่มีความเข้มของแบน
น้อยในต าแหน่งเดียวกันของใบกล้วย (ภาพที่ 3) ซึ่งพบว่าจุดโปรตีนหมายเลข 1 ของใบกล้วยตานี 
สอดคล้องกับโปรตีน Ribulose 1,5-bisphosphate carboxylase/oxygenase large subunit จุด
โปรตีนหมายเลข 1 ของใบกล้วยน้ าว้า สอดคล้องกับโปรตีน LOW QUALITY PROTEIN: oxygen-
evolving enhancer protein 1, chloroplastic-like (ตารางท่ี 3) 

 

 
ภาพที่ 3 แสดงจุดโปรตีนจากใบกล้วยตานี (ซ้าย) และใบกล้วยน้ าว้า (ขวา) ที่น าไปวิเคราะห์ต่อด้วย 
LC-MS/MS 
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ตารางท่ี 3 แสดงผลการระบุชนิดของโปรตีนด้วย LC-MS/MS 

Spot 

No. 

 

Match 

to 

 

Protein name 

 
Score 

 
Theory Calculated Sequence 

coverage 

(%) 

 

Peptide  sequences 

    

pI 

Mw. 

(kDa) pI  

Mw. 

(kDa) 

  

Kluai Ta Nee 

1 YP_008

854433.

1 

Ribulose 1,5-

bisphosphate 

carboxylase/oxy

genase large 

subunit [Musa 

textilis] 

522 6.23 54.68 5.91 57 17% KDTDILAAFRV, 

RFLFCA EAIFKA, 

REMTLGFVDLLD,R

EMTLGFVDLLRD, 

KDDE NVNSQ 

PFMRW, KTFQGP 

PHGIQVERD, KD 

DENVNSQPFMRW, 

KWSPELAAA 

CEVWKE, KGHY 

LNATAGTCEEMM

KR 

Kluai Nam Wa 

1 XP_009

412420.

1 

LOW 

QUALITY 

PROTEIN: 

oxygen-

evolving 

enhancer 

protein 1, 

chloroplastic-

like [Musa 

acuminata 

subsp. 

malaccensis] 

508 6.77 36.23 5.43 31 22% KRLTYDEIQSKT,K

RLTY DEIQSKT, 

KRLTYDEIQ SKT, 

KRLTYDEIQSKT, 

RLTYDEIQSKT, 

KDGIDYAAVTV 

QLPGGERV, KD 

GIDYAAVTVQLPG

GERV, KDGIDY 

AAVTVQLPG GE 

RV, RVPFLFTIKQ, 

RGGSTGYDNAVAL

PAGGRG, RGD 

EEELSKENI KN, 

KIQGVWYAQLEQ 
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นอกจากนี้ยังพบว่าโปรตีนหลักๆ ของใบกล้วยอยู่ในช่วง pH 4-7 จึงเปลี่ยนมาใช ้  IPG strip 
pH 4-7 เพ่ือที่จะสามารถแยกโปรตีนได้ดีขึ้น โดยใช้ตัวอย่างจากใบกล้วยน้ าว้า ซึ่งผลการทดลองพบว่า
จุดโปรตีนโดยส่วนใหญ่ไม่มีความแตกต่างกันมากนัก โดยพบว่าจุดที่วงกลมสีแดงของใบกล้วยน้ าว้าที่
แยกด้วย IPG strip pH 3-10 พบมีโปรตีน 1 จุดที่มีความเข้มของแบนมากที่สุด แต่ในขณะที่การแยก
ด้วยการแยกด้วย IPG strip pH 4-7 พบมีโปรตีน 2 จุดที่มีความเข้มของแบนมากท่ีสุด (จุดวงกลมสี
แดง)  (ภาพท่ี 4) 

 
ภาพที่ 4 การเปรียบเทียบแบบแผนโปรตีนของใบกล้วยน้ าว้าที่แยกด้วย IPG pH 3-10 (ซ้าย) 

IPG pH 4-7 (ขวา) ขนาด 7 เซนตริเมตร โปรตีนที่โหลดปริมาณ 100 µg โดยใช้ IPG strip pH 3-10 
ขนาด 7 เซนตริเมตร แยก IEF ทั้งหมด 9,750 Vhr.  SDS-PAGE ด้วยการใช้ 15% polyacrylamide 
gel แล้วย้อมด้วยสี colloidal coomassie brilliant blue G-250 

 
3) การวิเคราะห์โปรตีนด้วยวิธี shotgun proteomics 
   จากการศึกษาโปรตีนจากใบกล้วยในกลุ่ม  diploid triploid และ tetraploid พบโปรตีน

ทั้งหมดจ านวน 42510 ชนิด เมื่อเปรียบเทียบระหว่างใบกล้วยทั้ง 7 สายพันธุ์มีโปรตีนที่พบเหมือนกัน 
แต่มีการแสดงออกของโปรตีนที่ไม่เท่ากันจ านวน 30 ชนิด โดยมีค่านัยส าคัญทางสถิติ False 
discovery rate (FDR) น้อยกว่า 0.05 โดยมีโปรตีน 12 ชนิด ที่มีการแสดงออกของโปรตีนโดยส่วน
ใหญ่อยู่ในช่วงประมาณ 7.5-5.4 ได้แก่ โปรตีน PREDICTED: ribulose bisphosphate 
carboxylase/oxygenase activase, chloroplastic-like, PREDICTED: chromoplast-specific 
carotenoid-associated protein C1, chromoplastic-like, PREDICTED: 2-Cys peroxiredoxin 
BAS1, chloroplastic, PREDICTED: 2-Cys peroxiredoxin BAS1, chloroplastic, PREDICTED: 
glycine cleavage system H protein, mitochondrial-like, PREDICTED: phosphoglycerate 
kinase, chloroplastic, PREDICTED: peroxiredoxin-2E-2, chloroplastic-like, PREDICTED: 
ribulose bisphosphate carboxylase/oxygenase activase 2, chloroplastic, PREDICTED: 
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uncharacterized protein LOC103988823, PREDICTED: LOW QUALITY PROTEIN: oxygen-
evolving enhancer protein 1, chloroplastic-like, PREDICTED: 2-methylene-furan-3-one 
reductase, PREDICTED: ruBisCO large subunit-binding protein subunit alpha และ 
PREDICTED: glyceraldehyde-3-phosphate dehydrogenase A, chloroplastic  จากโปรตีนทั้ง 
12 ชนิดพบว่าโปรตีนมีการแสดงออกของปริมาณโปรตีนแตกต่างกันมากระหว่างกลุ่มของ diploid 
triploid  และ tetraploid คือ PREDICTED: chromoplast-specific carotenoid-associated 
protein C1, chromoplastic-like ที่พบการแสดงออกในมากในช่วงประมาณ 7.5 -6.6  โดยมีการ
แสดงออกมากท่ีสุดคือใบกล้วยกล้วยตานี  และกล้วยนาก ส่วนใบกล้วยเทพรส พบการแสดงออกน้อย
ที่สุดคือประมาณ 5.5 และโปรตีนอีก 18 ชนิดที่มีการแสดงออกของโปรตีนโดยส่วนใหญ่อยู่ในช่วง
ประมาณ 6.9-5.4 ซ่ึงพบว่ามีการแสดงออกท่ีน้อยเม่ือเปรียบเทียบกับโปรตีน 12 ชนิดข้างต้นที่พบส่วน
ใหญ่ในใบกล้วยทั้ง 7 สายพันธุ์ (ภาพท่ี 5 ตารางที่ 4) 

นอกจากนี้ยังพบว่าใบกล้วยในแต่ละสายพันธุ์ในกลุ่ม diploid triploid และ tetraploid 
พบชนิดของโปรตีนที่จ าเพาะแตกต่างกัน โดยมีค่านัยส าคัญทางสถิติน้อยกว่า 0.05 ดังแสดง

ในตารางที่ 5 โดยใบกล้วยน้ าไท พบจ านวน 6 โปรตีน ได้แก่ PREDICTED: probable thimet 
oligopeptidase isoform X2, PREDICTED: nodulin-related protein 1-like, PREDICTED: heat 
shock cognate 70 kDa protein 2, PREDICTED: dirigent protein 1-like, PREDICTED: light-
regulated protein,  และ PREDICTED: nucleoside diphosphate kinase 1  

ใบกล้วยตานี พบจ านวน 11 โปรตีน ได้แก่ PREDICTED: chlorophyll a-b binding 
protein 151, chloroplastic, PREDICTED: photosystem I reaction center subunit N, 
chloroplastic-like, partial, PREDICTED: nuclear transcription factor Y subunit A-7-like 
isoform X1, PREDICTED: heat shock 22 kDa protein, mitochondrial isoform X2, 
PREDICTED: glutathione transferase GST 23-like, PREDICTED: V-type proton ATPase 
subunit B 2-like isoform X2, PREDICTED: glycine cleavage system H protein, 
mitochondrial-like, PREDICTED: protein GOS9-like, PREDICTED: uncharacterized protein 
At1g32220, chloroplastic, PREDICTED: phosphoribulokinase, chloroplastic-like, และ 
PREDICTED: 20 kDa chaperonin, chloroplastic-like,  

ใบกล้วยนากพบจ านวน 7 โปรตีนได้แก่ PREDICTED: uncharacterized protein 
LOC103985361, PREDICTED: ribulose bisphosphate carboxylase small chain, 
chloroplastic, PREDICTED: stellacyanin-like, PREDICTED: protein ECERIFERUM 3-like,  
PREDICTED: WAT1-related protein At5g07050-like, PREDICTED: ACT domain-containing 
protein DS12, chloroplastic-like isoform X4 และ PREDICTED: endochitinase EP3-like  

ใบกล้วยน้ าว้า พบจ านวน 8 โปรตีน ได้แก่ PREDICTED: uncharacterized protein 
LOC103999928, PREDICTED: cysteine synthase, PREDICTED: pyruvate dehydrogenase 
E1 component subunit alpha-1, mitochondrial-like, PREDICTED: putative leucine-rich 
repeat receptor-like protein kinase At2g19210, PREDICTED: agamous-like MADS-box 
protein AGL9 homolog, PREDICTED: cyclin-SDS-like, PREDICTED: flavonoid 3,5-
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hydroxylase 1-like, และ PREDICTED: probable 1-deoxy-D-xylulose-5-phosphate 
synthase 2, chloroplastic  

 ใบกล้วยสามเดือน พบจ านวน 14 โปรตีน ได้แก่ PREDICTED: uncharacterized protein 
LOC103990605, PREDICTED: elongation factor 1-alpha-like, PREDICTED: 
uncharacterized protein LOC103993528, PREDICTED: uncharacterized protein 
At4g28440-like, PREDICTED: protein GOS9-like isoform X2, PREDICTED: protein GOS9-
like isoform X1, PREDICTED: molybdopterin synthase sulfur carrier subunit isoform X2,  
PREDICTED: 60S acidic ribosomal protein P2A-like, PREDICTED: putative BPI/LBP family 
protein At1g04970, PREDICTED: uncharacterized protein LOC103991959, PREDICTED: 
heme-binding protein 2, PREDICTED: soluble inorganic pyrophosphatase isoform X3, 
PREDICTED: chlorophyll a-b binding protein of LHCII type 1-like, และ PREDICTED: 65-
kDa microtubule-associated protein 1  

 ใบกล้วยหิน พบจ านวน 9 โปรตีน ได้แก่ PREDICTED: 65-kDa microtubule-associated 
protein 1, PREDICTED: transmembrane 9 superfamily member 9,  PREDICTED: flavonol 
synthase/flavanone 3-hydroxylase, PREDICTED: pathogenesis-related protein 1-like, 
PREDICTED: heat shock 22 kDa protein, mitochondrial isoform X1, PREDICTED: sugar 
transport protein 14-like, PREDICTED: 2-Cys peroxiredoxin BAS1, chloroplastic-like, 
PREDICTED: non-specific lipid-transfer protein 2-like isoform X3 และ PREDICTED: non-
specific lipid-transfer protein 1-like isoform X2  

 และใบกล้วยเทพรส พบจ านวน 8 โปรตีน ได้แก่ PREDICTED: chlorophyll a-b binding 
protein 151, chloroplastic, PREDICTED: glyceraldehyde-3-phosphate dehydrogenase 2, 
cytosolic, PREDICTED: 28 kDa ribonucleoprotein, chloroplastic, PREDICTED: probable 
receptor-like serine/threonine-protein kinase At4g34500,  PREDICTED: uncharacterized 
protein LOC103981684, PREDICTED: ATP synthase delta chain, chloroplastic-like, 
PREDICTED: ATP synthase delta chain, chloroplastic-like, และ PREDICTED: ribulose 
bisphosphate carboxylase small chain, chloroplastic-like  
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ภาพที่ 5 โปรตีนที่พบในใบกล้วยทั้ง 7 สายพันธุ์แต่มีการแสดงออกที่แตกต่างกัน แสดงในรูปแบบ 
heat map โดยไล่จากการแสดงออกมากแสดงในสีน้ าเงิน และการแสดงออกน้อยแสดงในสีแดง 
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ตารางท่ี 4 แสดงชื่อและการท านายหน้าที่ของโปรตีนจากโปรตีนที่พบในใบกล้วยทั้ง 7 สายพันธุ์แต่มี
การแสดงออกท่ีแตกต่างกัน   
 หมายเลขโปรตีน 
 (Protein number) 

 ชื่อ (Name) การท านายหน้าที่โปรตีน  
(Protein function prediction) 

XP_009388609 PREDICTED: ribulose 
bisphosphate 
carboxylase/oxygenase activase, 
chloroplastic-like [Musa 
acuminata subsp. malaccensis] 

Energy/photosynthesis 
(Lu et al., 2013) 

XP_009392110 PREDICTED: chromoplast-specific 
carotenoid-associated protein 
C1, chromoplastic-like [Musa 
acuminata subsp. malaccensis] 

Carotenoids accumulate in 
chromoplasts (Barsan et al., 
2010) 

XP_009413408 PREDICTED: 2-Cys peroxiredoxin 
BAS1, chloroplastic [Musa 
acuminata subsp. malaccensis] 

antioxidant  (Baier and 
Dietz, 1997) 

XP_009395148 PREDICTED: glycine cleavage 
system H protein, mitochondrial-
like [Musa acuminata subsp. 
malaccensis] 

Protein metabolism (Kikuchi 
et al., 2008) 

XP_009397212 PREDICTED: phosphoglycerate 
kinase, chloroplastic [Musa 
acuminata subsp. malaccensis] 

glycolysis, gluconeogenesis 
(Kopke-Secundo et al., 
1990) 

XP_009421123 PREDICTED: peroxiredoxin-2E-2, 
chloroplastic-like [Musa 
acuminata subsp. malaccensis] 

Antioxidant (Rhee et al., 
2012) 

XP_009384868 PREDICTED: ribulose 
bisphosphate 
carboxylase/oxygenase activase 
2, chloroplastic [Musa acuminata 
subsp. malaccensis] 

Energy/photosynthesis 
(Lu et al., 2013) 

XP_009405744 PREDICTED: uncharacterized 
protein LOC103988823 [Musa 
acuminata subsp. malaccensis] 

Unknown 
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ตารางท่ี 4 แสดงชื่อและการท านายหน้าที่ของโปรตีนจากโปรตีนที่พบในใบกล้วยทั้ง 7 สายพันธุ์แต่มี
การแสดงออกท่ีแตกต่างกัน  (ต่อ) 
 หมายเลขโปรตีน 
(Protein number) 

 ชื่อ (Name)  การท านายหน้าที่โปรตีน  
(Protein function 
prediction) 

XP_009412420 PREDICTED: LOW QUALITY 
PROTEIN: oxygen-evolving 
enhancer protein 1, chloroplastic-
like [Musa acuminata subsp. 
malaccensis] 

Energy/photosynthesis 
 (Lu et al., 2013) 

XP_009395684 PREDICTED: 2-methylene-furan-3-
one reductase [Musa acuminata 
subsp. malaccensis] 

Volatile against pathogens 
(Collu et al., 2017) 

XP_009384573 PREDICTED: ruBisCO large subunit-
binding protein subunit alpha 
[Musa acuminata subsp. 
malaccensis] 

Energy/photosynthesis  
(Lu et al., 2013) 

XP_009420999 PREDICTED: glyceraldehyde-3-
phosphate dehydrogenase A, 
chloroplastic [Musa acuminata 
subsp. malaccensis] 

Energy/glycolysis/glyoxylat
e cycle/gluconeogenesis 
 (Lu et al., 2013) 

XP_009412177 PREDICTED: peptide methionine 
sulfoxide reductase B5-like [Musa 
acuminata subsp. malaccensis] 

Antioxidant (Rey 
and Tarrago, 2018) 

XP_009413542 PREDICTED:fructose-bisphosphate 
aldolase, chloroplastic-like [Musa 
acuminata subsp. malaccensis] 

Energy/photosynthesis (Lu 
et al., 2013; Livramento et 
al., 2018) 

XP_009380439 PREDICTED: 17.3 kDa class II heat 
shock protein-like [Musa 
acuminata subsp. malaccensis] 

Immunity and defence (Lu 
et al., 2013) 

XP_009401920 PREDICTED: enolase-like [Musa 
acuminata subsp. malaccensis] 

Glycolysis (Van der 
Straeten et al., 1991) 

XP_009402493 PREDICTED: peptidyl-prolyl cis-
trans isomerase CYP38, 
chloroplastic [Musa acuminata 
subsp. malaccensis] 

Photosynthesis 
(Vasudevan et al., 2012) 
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ตารางท่ี 4 แสดงชื่อและการท านายหน้าที่ของโปรตีนจากโปรตีนที่พบในใบกล้วยทั้ง 7 สายพันธุ์แต่มี
การแสดงออกท่ีแตกต่างกัน (ต่อ) 

 
 หมายเลขโปรตีน 
(Protein number) 

 ชื่อ (Name) การท านายหน้าที่โปรตีน  
(Protein function prediction) 

XP_009404263 PREDICTED: stromal 70 kDa heat 
shock-related protein, 
chloroplastic-like [Musa 
acuminata subsp. malaccensis] 

Immunity and defence (Lu 
et al., 2013) 

XP_009418696 PREDICTED: triosephosphate 
isomerase, chloroplastic-like 
[Musa acuminata subsp. 
malaccensis] 

Redox regulation     (López-
Castillo et al., 2016) 

XP_009397428 PREDICTED: methyl-CpG-binding 
domain-containing protein 11-like 
[Musa acuminata subsp. 
malaccensis] 

plant development  
(Berg et al., 2003) 

XP_009408003 PREDICTED: probable plastid-lipid-
associated protein 2, chloroplastic 
[Musa acuminata subsp. 
malaccensis] 

Secondary metabolism 
(Tamburino et al., 2017) 

XP_018679260 PREDICTED: glycine-rich RNA-
binding protein 10-like [Musa 
acuminata subsp. malaccensis] 

abiotic stress  (Lu et al., 
2019) 

XP_009395134 PREDICTED: chloroplast stem-loop 
binding protein of 41 kDa a, 
chloroplastic [Musa acuminata 
subsp. malaccensis] 

Protein synthesis 
(Tamburino et al., 2017) 

XP_009409911 PREDICTED: calphotin-like isoform 
X2 [Musa acuminata subsp. 
malaccensis] 

unknown 

XP_009384600 PREDICTED: glyceraldehyde-3-
phosphate dehydrogenase B, 
chloroplastic isoform X2 [Musa 
acuminata subsp. malaccensis] 

Energy/glycolysis/glyoxylate 
cycle/gluconeogenesis    
(Lu et al., 2013) 
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ตารางท่ี 4 แสดงชื่อและการท านายหน้าที่ของโปรตีนจากโปรตีนที่พบในใบกล้วยทั้ง 7 สายพันธุ์แต่มี
การแสดงออกท่ีแตกต่างกัน  (ต่อ) 
 หมายเลขโปรตีน 
(Protein number) 

 ชื่อ (Name) การท านายหน้าที่โปรตีน  
(Protein function 
prediction) 

XP_009390874 PREDICTED: 20 kDa 
chaperonin, chloroplastic 
[Musa acuminata subsp. 
malaccensis] 

Photosynthesis (Zhao 
and Liu,2018 ) 

XP_009404913 PREDICTED: 2-Cys 
peroxiredoxin BAS1, 
chloroplastic-like [Musa 
acuminata subsp. 
malaccensis] 

antioxidant  (Baier and 
Dietz, 1997) 

XP_009418590 PREDICTED: ruBisCO large 
subunit-binding protein 
subunit beta, chloroplastic 
[Musa acuminata subsp. 
malaccensis] 

Energy/photosynthesis 
(Lu et al., 2013) 

XP_009402843 PREDICTED: 
phosphoglycerate kinase, 
chloroplastic [Musa 
acuminata subsp. 
malaccensis] 

 glycolysis, 
gluconeogenesis 
(Kopke-Secundo et al., 
1990) 

XP_009389036 PREDICTED: small heat shock 
protein, chloroplastic [Musa 
acuminata subsp. 
malaccensis] 

Immunity and defence 
 (Lu et al., 2013) 
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ตารางท่ี 5 แสดงชนิดของโปรตีนในใบกล้วยที่พบจ าเพาะในใบกล้วยแต่ละสายพันธุ์ของกลุ่ม diploid 
triploid และ tetraploid  (FDR < 0.05) และการท านายหน้าที่ของโปรตีนแต่ละชนิด 

ชนิดใบกล้วย/ โปรตีน การท านายหน้าที่ของโปรตีน 
กลุ่ม diploid  
โปรตีนที่พบเฉพาะในตัวอย่างกลุ่ม KNT จ านวน 6 
โปรตีน 

 

XP_018685910.1 PREDICTED: probable 
thimet oligopeptidase isoform X2 [Musa 
acuminata subsp. malaccensis] 

innate immunity (Wang et al., 2014) 

XP_009395631.1 PREDICTED: nodulin-
related protein 1-like [Musa acuminata 
subsp. malaccensis] 

transport of nutrients, solutes, amino 
acids or hormones (Denance et al., 
2013) 

XP_009409520.1 PREDICTED: heat shock 
cognate 70 kDa protein 2 [Musa acuminata 
subsp. malaccensis] 

Immunity and defence (Lu et al., 2013) 

XP_018674708.1 PREDICTED: dirigent protein 
1-like [Musa acuminata subsp. Malaccensis] 

Cell wall modification (Gutsch et al., 
2018) 

XP_009406426.1 PREDICTED: light-regulated 
protein [Musa acuminata subsp. 
malaccensis] 

Photosynthesis (Giuliano et al., 1988; 
Kami et al., 2010) 

XP_009401984.1 PREDICTED: nucleoside 
diphosphate kinase 1 [Musa acuminata 
subsp. malaccensis] 

- energy metabolism and stress 
response (Dorion et al., 2006) 
energy for ethylene biosynthesis (Zhang 
et al., 2012) 

โปรตีนที่พบเฉพาะในตัวอย่างกลุ่ม KTN จ านวน 11
โปรตีน 

 

XP_009397219.1 PREDICTED: chlorophyll a-
b binding protein 151, chloroplastic [Musa 
acuminata subsp. malaccensis] 

Photosynthesis (Lu et al., 2013) 

XP_009385444.1 PREDICTED: photosystem I 
reaction center subunit N, chloroplastic-like, 
partial [Musa acuminata subsp. malaccensis] 

 Photosynthesis (Caffarri et al., 2014) 

XP_018677234.1 PREDICTED: nuclear 
transcription factor Y subunit A-7-like 
isoform X1 [Musa acuminata subsp. 
malaccensis] 

plant growth, development, stress 
responses (Yu et al., 2013; Zhao et 
al.,2017) 
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ตารางท่ี 5 แสดงชนิดของโปรตีนในใบกล้วยที่พบจ าเพาะในใบกล้วยแต่ละสายพันธุ์ของกลุ่ม diploid 
triploid และ tetraploid  (FDR < 0.05) และการท านายหน้าที่ของโปรตีนแต่ละชนิด (ต่อ) 

ชนิดใบกล้วย/ โปรตีน การท านายหน้าที่ของโปรตีน 
XP_009381499.1 PREDICTED: heat shock 22 
kDa protein, mitochondrial isoform X2 
[Musa acuminata subsp. malaccensis] 

Immunity and defence 

XP_009419844.2 PREDICTED: glutathione 
transferase GST 23-like [Musa acuminata 
subsp. malaccensis] 

- oxidative stress 
-detoxification of herbicides 
(Dixon et al., 2002) 

XP_009388566.1 PREDICTED: V-type proton 
ATPase subunit B 2-like isoform X2 [Musa 
acuminata subsp. malaccensis 

- salt stress tolerance in plants (Zhang 
et al.,2014) 

XP_009387258.1 PREDICTED: glycine 
cleavage system H protein, mitochondrial-
like [Musa acuminata subsp. malaccensis] 

Protein metabolism (Kikuchi  et al., 
2008) 

XP_009413935.2 PREDICTED: protein GOS9-
like [Musa acuminata subsp. malaccensis] 

disease resistance  (Niu et al.,2018) 

XP_009396199.1 PREDICTED: 
uncharacterized protein At1g32220, 
chloroplastic [Musa acuminata subsp. 
malaccensis] 

Unknown 

XP_009399432.1 PREDICTED: 
phosphoribulokinase, chloroplastic-like 
[Musa acuminata subsp. malaccensis] 

Photosynthesis (Calvin cycle) 
(Rumphoa et al.,2009) 

XP_009379927.1 PREDICTED: 20 kDa 
chaperonin, chloroplastic-like [Musa 
acuminata subsp. Malaccensis] 

Photosynthesis (Zhao and Liu, 2018) 

โปรตีนที่พบเฉพาะในตัวอย่างกลุ่ม KN จ านวน 7 
โปรตีน 

 

XP_018681331.1 PREDICTED: 
uncharacterized protein LOC103985361 
[Musa acuminata subsp. Malaccensis] 

Unknown 

XP_009390221.1 PREDICTED: 
ribulose bisphosphate carboxylase small 
chain, chloroplastic [Musa acuminata subsp. 
malaccensis] 

-Photosynthesis (Lu et al., 
2013) 
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ตารางท่ี 5 แสดงชนิดของโปรตีนในใบกล้วยที่พบจ าเพาะในใบกล้วยแต่ละสายพันธุ์ของกลุ่ม diploid 
triploid และ tetraploid  (FDR < 0.05) และการท านายหน้าที่ของโปรตีนแต่ละชนิด (ต่อ) 

ชนิดใบกล้วย/ โปรตีน การท านายหน้าที่ของโปรตีน 
XP_018675332.1 PREDICTED: stellacyanin-
like [Musa acuminata subsp. malaccensis] 

- redox reactions  (of copper protein) 
occurring during primary defense 
responses in plants (Nersissian et al., 
1998) 

XP_009390985.1 PREDICTED: protein 
ECERIFERUM 3-like [Musa acuminata subsp. 
malaccensis] 

-biotic and abiotic stresses (cuticle 
membrane and cuticular waxes) 
(Bourdenx et al., 2011) 

XP_009382149.1 PREDICTED: WAT1-related 
protein At5g07050-like [Musa acuminata 
subsp. malaccensis] 

- auxin transport (fibre differentiation)  
(Ranocha et al., 2013) 

XP_009396233.1 PREDICTED: ACT domain-
containing protein DS12, chloroplastic-like 
isoform X4 [Musa acuminata subsp. 
Malaccensis] 

- regulatory or sensor proteins (Hsieh 
and Goodman, 2002) 

XP_009416020.1 PREDICTED: endochitinase 
EP3-like [Musa acuminata subsp. 
malaccensis] 

Immunity and defence (Lu et al., 2013) 

โปรตีนที่พบเฉพาะในตัวอย่างกลุ่ม KNW จ านวน 8 
โปรตีน 

 

XP_009420106.1 PREDICTED: 
uncharacterized protein LOC103999928 
[Musa acuminata subsp. malaccensis] 

Unknown 

XP_009401140.1 PREDICTED: cysteine 
synthase [Musa acuminata subsp. 
malaccensis] 

cysteine biosynthesis (Lu et al., 2013) 

XP_009381402.1 PREDICTED: pyruvate 
dehydrogenase E1 component subunit 
alpha-1, mitochondrial-like [Musa acuminata 
subsp. malaccensis] 

Carbohydrate and energy metabolism 
(Mostek et al., 2015) 

XP_009408906.1 PREDICTED: putative 
leucine-rich repeat receptor-like protein 
kinase At2g19210 [Musa acuminata subsp. 
malaccensis] 

Stress Response  (Alam et al.,2010) 
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ตารางท่ี 5 แสดงชนิดของโปรตีนในใบกล้วยที่พบจ าเพาะในใบกล้วยแต่ละสายพันธุ์ของกลุ่ม diploid 
triploid และ tetraploid  (FDR < 0.05) และการท านายหน้าที่ของโปรตีนแต่ละชนิด (ต่อ) 

ชนิดใบกล้วย/ โปรตีน การท านายหน้าที่ของโปรตีน 
XP_018682855.1 PREDICTED: agamous-like 
MADS-box protein AGL9 homolog [Musa 
acuminata subsp. malaccensis] 

ovule development (Favaro et al., 
2002) 

XP_009413751.2 PREDICTED: cyclin-SDS-like 
[Musa acuminata subsp. malaccensis] 

Meiosis (Bulankova et al., 2013) 

XP_009383876.1 PREDICTED: flavonoid 3,5-
hydroxylase 1-like [Musa acuminata subsp. 
malaccensis] 

- Flavonoid biosynthesis 
- against biotic and abiotic stress 
- regulation of developmental processe 
(colouration of flowers and fruit) (Seitz 
et al., 2015) 

XP_009400868.1 PREDICTED: probable 1-
deoxy-D-xylulose-5-phosphate synthase 2, 
chloroplastic [Musa acuminata subsp. 
malaccensis] 

Flavonoid biosynthesis (Lois et al., 2000; 
Wanke et al., 2001) 
 
 

โปรตีนที่พบเฉพาะในตัวอย่างกลุ่ม KSD จ านวน 14 
โปรตีน 

 

XP_009408083.1 PREDICTED: 
uncharacterized protein LOC103990605 
[Musa acuminata subsp. malaccensis] 

Unknown 

XP_009381509.1 PREDICTED: elongation 
factor 1-alpha-like [Musa acuminata subsp. 
Malaccensis] 

protein synthesis (Pokalsky et al., 1989; 
Sasikumar et al., 2012) 

XP_009411896.1 PREDICTED: 
uncharacterized protein LOC103993528 
[Musa acuminata subsp. malaccensis] 

Unknown 

XP_009404422.1 PREDICTED: 
uncharacterized protein At4g28440-like 
[Musa acuminata subsp. malaccensis] 

Unknown 
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ตารางท่ี 5 แสดงชนิดของโปรตีนในใบกล้วยที่พบจ าเพาะในใบกล้วยแต่ละสายพันธุ์ของกลุ่ม diploid 
triploid และ tetraploid  (FDR < 0.05) และการท านายหน้าที่ของโปรตีนแต่ละชนิด (ต่อ) 

ชนิดใบกล้วย/ โปรตีน การท านายหน้าที่ของโปรตีน 
XP_018673706.1 PREDICTED: protein GOS9-
like isoform X2 [Musa acuminata subsp. 
malaccensis]; 

disease resistance  (Niu et al.,2018) 

XP_018673705.1 PREDICTED: protein GOS9-
like isoform X1 [Musa acuminata subsp. 
malaccensis] 

disease resistance  (Niu et al.,2018) 

XP_018686453.1 PREDICTED: molybdopterin 
synthase sulfur carrier subunit isoform X2 
[Musa acuminata subsp. malaccensis] 

Molybdenum synthesis 
(metalloenzymes) (Mendel and Kruse, 
2012) 

XP_009394805.1 PREDICTED: 60S acidic 
ribosomal protein P2A-like [Musa acuminata 
subsp. malaccensis] 

Protein synthesis (Bailey-Serres et al., 
1997) 

XP_009418197.1 PREDICTED: putative BPI/LBP 
family protein At1g04970 [Musa acuminata 
subsp. malaccensis] 

Immune response (Iizasa et al., 2016) 

XP_009409781.1 PREDICTED: uncharacterized 
protein LOC103991959 [Musa acuminata 
subsp. malaccensis] 

Unknown 

XP_009389988.1 PREDICTED: heme-binding 
protein 2 [Musa acuminata subsp. 
malaccensis] 

Abiotic stresses (Vanhee et al., 2011; 
Lee et al., 2012) 

XP_018681974.1 PREDICTED: soluble 
inorganic pyrophosphatase isoform X3 [Musa 
acuminata subsp. malaccensis] 

Energy metabolism (Segami et al., 
2018) 

XP_009395692.1 PREDICTED: chlorophyll a-b 
binding protein of LHCII type 1-like [Musa 
acuminata subsp. malaccensis]  

 Photosynthesis (Cinque et al., 2000) 

XP_009392160.1 PREDICTED: 65-kDa 
microtubule-associated protein 1 [Musa 
acuminata subsp. malaccensis] 

plant morphology and physiology 
(Jana Krtková et al.,  2016) 
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ตารางท่ี 5 แสดงชนิดของโปรตีนในใบกล้วยที่พบจ าเพาะในใบกล้วยแต่ละสายพันธุ์ของกลุ่ม diploid 
triploid และ tetraploid  (FDR < 0.05) และการท านายหน้าที่ของโปรตีนแต่ละชนิด (ต่อ) 

ชนิดใบกล้วย/ โปรตีน การท านายหน้าที่ของโปรตีน 
โปรตีนที่พบเฉพาะในตัวอย่างกลุ่ม KH จ านวน 8 
โปรตีน 

 

XP_009396776.1 PREDICTED: 
transmembrane 9 superfamily member 9 
[Musa acuminata subsp. malaccensis] 

Transport (Geisler, 2018) 

XP_009380921.2 PREDICTED: flavonol 
synthase/flavanone 3-hydroxylase [Musa 
acuminata subsp. malaccensis] 

Flavonoid biosynthesis  

XP_009417750.1 PREDICTED: pathogenesis-
related protein 1-like [Musa acuminata 
subsp. malaccensis] 

Immunity and defence 
(Lu et al., 2013) 

XP_018674853.1 PRECTED: heat shock 22 
kDa protein, mitochondrial isoform X1 
[Musa acuminata subsp. malaccensis] 

Immunity and defence 
(Lu et al., 2013) 

XP_009405730.1 PREDICTED: sugar transport 
protein 14-like [Musa acuminata subsp. 
malaccensis] 

- provide energy 
- signal molecule components (carbon) 
- metabolic intermediates for plant 
growth and development 
-abiotic and biotic stresses responses 
(Miao et al., 2017) 

XP_018678676.1 PREDICTED: 2-Cys 
peroxiredoxin BAS1, chloroplastic-like [Musa 
acuminata subsp. malaccensis] 

Antioxidant (Baler and Dietz, 1997 ) 

XP_018680689.1 PREDICTED: non-specific 
lipid-transfer protein 2-like isoform X3 
[Musa acuminata subsp. malaccensis]; 

 - abiotic and biotic stress 
- antimicrobial activity 
-  plant immune system  
-  allergenic 
(Scheurer and Schülke, 2018) 

XP_009396874.1 PREDICTED: non-specific 
lipid-transfer protein 1-like isoform X2 
[Musa acuminata subsp. malaccensis] 

- abiotic and biotic stress 
- antimicrobial activity 
-  plant immune system  
-  allergenic 
(Scheurer and Schülke, 2018) 
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ตารางท่ี 5 แสดงชนิดของโปรตีนในใบกล้วยที่พบจ าเพาะในใบกล้วยแต่ละสายพันธุ์ของกลุ่ม diploid 
triploid และ tetraploid  (FDR < 0.05) และการท านายหน้าที่ของโปรตีนแต่ละชนิด (ต่อ) 

ชนิดใบกล้วย/ โปรตีน การท านายหน้าที่ของโปรตีน 
กลุ่ม tetraploid  
โปรตีนที่พบเฉพาะในตัวอย่างกลุ่ม KT จ านวน 8 
โปรตีน 

 

XP_009397219.1 PREDICTED: chlorophyll a-
b binding protein 151, chloroplastic [Musa 
acuminata subsp. malaccensis] 

Photosynthesis (Lu et al., 2013) 

XP_009402724.1 PREDICTED: 
glyceraldehyde-3-phosphate 
dehydrogenase 2, cytosolic [Musa 
acuminata subsp. malaccensis] 

Energy/glycolysis/glyoxylate 
cycle/gluconeogenesis 

XP_009387705.1 PREDICTED: 28 kDa 
ribonucleoprotein, chloroplastic [Musa 
acuminata subsp. malaccensis] 

location in the chloroplast (Lisitsky et 
al., 1995) 

XP_009405967.1 PREDICTED: probable 
receptor-like serine/threonine-protein 
kinase At4g34500 [Musa acuminata subsp. 
malaccensis] 

plant disease resistance ( Dang et al., 
2019) 

XP_009396701.2 PREDICTED: 
uncharacterized protein LOC103981684 
[Musa acuminata subsp. malaccensis] 

Unknown 

XP_009417431.1 PREDICTED: ATP synthase 
delta chain, chloroplastic-like [Musa 
acuminata subsp. malaccensis]; 

Photosynthesis (Yamori et al., 2011) 

XP_018673556.1 PREDICTED: ATP synthase 
delta chain, chloroplastic-like [Musa 
acuminata subsp. malaccensis] 

Photosynthesis (Yamori et al., 2011) 

XP_009403968.1 PREDICTED: ribulose 
bisphosphate carboxylase small chain, 
chloroplastic-like [Musa acuminata subsp. 
malaccensis] 

-Photosynthesis (Lu et al., 2013) 
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บทที่ 3 
อภิปรายผลการทดลอง 

 

ในการศึกษาแบบแผนโปรตีนเบื้องต้นจากการแยกโปรตีนในใบกล้วยด้วยวิธี SDS-PAGE 
พบว่าจ านวนแถบของโปรตีนแตกต่างกันของกล้วยในแต่ละสายพันธุ์ของแต่ละชุดโครโมโซม และเมื่อ
น าโปรตีนจากใบกล้วยของกล้วยในแต่ละชุดโครโมโซม ทั้ง diploid triploid และ tetraploid มาแยก
ด้วยวิธี 2D-PAGE พบว่ามีบางต าแหน่งของจุดโปรตีนมีเหมือนกัน แต่ระดับความเข้มของจุดโปรตีน
แตกต่างกัน และมีบางต าแหน่งของจุดโปรตีนที่พบแตกต่างกันระหว่างใบกล้วยในแต่ละชุดโครโมโซม 
ทั้ง diploid triploid และ tetraploid แต่อย่างไรก็ตามพบว่าการแยกโปรตีนด้วยการใช้ IPG strip 
pH 3-10 พบโปรตีนหลัก ๆ ของใบกล้วยอยู่ในช่วง pH 4-7 และเมื่อใช้ IPG stip pH 4-7 ในการ
แยกตัวอย่างจากใบกล้วยน้ าว้าพบว่าแยกโปรตีนได้ดีกว่าการใช้ IPG strip pH3-10  แต่อาจมีการ
สูญเสียโปรตีนบางส่วนในช่วงการแยกด้วยกระแสไฟฟ้าเป็นระยะเวลานาน นอกจากนี้ยังพบว่าการใช้ 
IPG-strip ขนาด 7 ซม. นั้นมี resolution ในการแยกโปรตีนได้น้อย  วิธี 2D-PAGE  ยังมีข้อก าจัดใน
เรื่องของตัวอย่างโปรตีนที่อยู่ในเมมแบรนที่มีความเป็นไฮโดรโฟบิกสูงและมีความเป็นกรดเบสสูงจะไม่
สามารถแยกได้ในช่วงของ pH ของ IPG ที่เราใช้ นอกจากนี้โปรตีนที่มีขนาดของโมเลกุลใหญ่มากหรือ
โมเลกุลที่เล็กมากอาจไม่สามารถแยกได้ด้วยเปอร์เซ็นต์ของ SDS-PAGE ที่ใช้ด้วย (Magdeldin et al., 
2014)  

ดังนั้นจึงเลือกใช้วิธีการศึกษาโปรติโอมิกส์จากใบกล้วยในกลุ่ม diploid Triploid และ 
Tetraploid ด้วย shotgun proteomics เพ่ือให้สามารถหาโปรตีนทั้งหมดที่พบได้ในใบกล้วย ที่พบได้
เหมือนทั้ง 3 ชุดโครโมโซม และโปรตีนที่พบเป็นโปรตีน marker ของใบกล้วยแต่ละสายพันธุ์ในทั้ง 3 
ชุดโครโมโซม ซึ่งเป็นเทคนิคที่สามารถศึกษาโปรตีนในสเกลที่กว้างข้ึน โดยโปรตีนที่เป็นคอมเพล็กอยู่ใน
ตัวอย่างจะถูกย่อยด้วยเอนไซม์เป็นเปปไทด์ที่แยกต่อด้วย HPLC ที่ต่ออยู่กับเครื่องแมสสเปกโตรเมทรี 
และล าดับกรดอะมิโนของเปปไทด์จะถูกบ่งชี้ชนิดของโปรตีนด้วยการค้นหาจากฐานข้อมูลของโปรตีน 
โดยในแต่ละตัวอย่างที่ประกอบด้วยเปปไทด์หลายพันชนิด จะถูกแยกด้วยเครื่อง LC ที่มีเวลาของการ
ชะอย่างรวดเร็วเพ่ือให้ได้ MS/MS จ านวนมาก ที่มีความเร็วของการหมุนวงรอบของเครื่องสูงที่สุด โดย
วงรอบที่เกิดขีดจ ากัดท าให้เกิดผลของเปปไทด์ที่พบในปริมาณที่สูง ซึ่งแสดงถึงการแสดงออกของ
โปรตีนในปริมาณที่สูงขึ้น (Dowell et al., 2008) ซึ่งในการศึกษาครั้งนี้จะพบโปรตีนทั้งหมดจ านวน 
42510 ชนิดจากใบกล้วยในกลุ่ม diploid triploid และ tetraploid โดยเมื่อเปรียบเทียบระหว่างใบ
กล้วยทั้ง 7 สายพันธุ์มีโปรตีนที่พบเหมือนกัน แต่มีการแสดงออกของโปรตีนที่ไม่เท่ากันจ านวน 30 
ชนิด โดยมีโปรตีน 12 ชนิด ที่มีการแสดงออกของโปรตีนโดยส่วนใหญ่อยู่ในช่วงประมาณ 7.5-5.4 และ
โปรตีนอีก 18 ชนิดที่มีการแสดงออกของโปรตีนโดยส่วนใหญ่อยู่ในช่วง 7.0-5.4 ซึ่งพบว่าโปรตีนที่พบ
โดยส่วนใหญ่เป็นโปรตีนหลักที่ท าหน้าที่เกี่ยวกับกระบวนการสังเคราะห์แสง รองลงมาคือโปรตีนที่ท า
หน้าเกี่ยวข้องกับ การต้านอนุมูลอิสระ กระตุ้นระบบภูมิคุ้มกันและการป้องกันโรค ระบบเมตาบอลิซึม 
เมตาบอลิซึมของคาร์โบไฮเดรต เมตาบอลิซึมของโปรตีน การควบคุมปฏิกิริยารีดอกซ์ เป็นต้น ซึ่ง
สอดคล้องกับการศึกษาก่อนหน้าที่มีการศึกษาโปรติโอมิกส์จากใบกล้วย Musa acuminate Colla  ที่
พบโปรตีนที่สามารถจัดจ าแนกได้เป็น 6 กลุ่ม คือ โปรตีนที่ท าหน้าที่ด้านภูมิคุ้นกันและการป้องกัน



29 
 

ตัวเอง พลังงาน/ไกลโคไลซีส/ไกลออกซิเลตไซเคิล/กลูโคนีโอจีนีซีส, พลังงาน/การสังเคราะห์แสง, เม
ตาบอลิซึม, ออกซิเดชัน รีดักชัน, เมตาบอลิซึมของกรดอะมิโน  เป็นต้น โดยโปรตีนที่พบมากอยู่ในกลุ่ม
ที่เกี่ยวข้องกับเมแทบอลิซึมของพลังงาน ที่มีหลายไอโซฟอร์ม  (Lu et al., 2013) แต่อย่างไรก็ตาม
พบว่าการศึกษาโปรตีนในใบกล้วยก่อนหน้านี้ยังไม่เคยมีรายงานการพบโปรตีน  PREDICTED: 
chromoplast-specific carotenoid-associated protein C1, chromoplastic-like ซึ่งพบว่าได้ใน
ใบกล้วยทั้ง 3 ชุดโครโมโซม แต่ปริมาณโปรตีนมีการแสดงออกแตกต่างกันมากระหว่างกลุ่มของ 
diploid triploid  และ tetraploid โดยมีการแสดงออกมากที่สุดคือใบกล้วยกล้วยตานี (diploid) 
และกล้วยนาก (triploid) และมีการแสดงออกน้อยที่สุดในใบกล้วยเทพรส (tetraploid) โดยแคโรที
นอยด์จะสะสมในคลอโรพลาสต์ที่เป็นส่วนของพลาสทิดที่ไม่ใช้ส่วนที่สังเคราะห์แสงที่พบในบ่อยในผล
และดอก และพบได้บ้างในรากและใบของพืช (Barsan et al., 2010)  

นอกจากนี้ยังพบว่านอกจากนี้ยังพบว่าใบกล้วยในแต่ละสายพันธุ์ในกลุ่ม diploid triploid 
และ tetraploid พบชนิดของโปรตีนที่จ าเพาะแตกต่างกัน โดยกล้วยในกลุ่ม diploid  คือกล้วยน้ าไท 
พบโปรตีนจ าเพาะจ านวน 6 โปรตีน ซ่ึงคาดว่าเป็นโปรตีนที่ท าหน้าที่เกี่ยวข้องกับการสังเคราะห์แสง  
การสร้างผนังเซลล์ การกระตุ้นภูมิคุ้มกัน การตอบสนองต่อสภาวะเครียด และโปรตีนที่ท าหน้าที่ด้าน
การขนส่งสารอาหาร/กรดอะมิโน/ฮอร์โมน  กล้วยตานี พบโปรตีนจ าเพาะจ านวน 11 โปรตีน ซึ่งคาด
ว่าเป็นโปรตีนที่ท าหน้าที่เกี่ยวข้องกับกระบวนการสังเคราะห์แสง การเจริญและพัฒนาของพืช การ
กระตุ้นระบบภูมิคุ้มกัน การตอบสนองต่อสภาวะเครียดของพืช การต้านทานต่อเกลือ การต้านทานโรค 
และเมตาบอลิซึมของโปรตีน กล้วยในกลุ่ม triploid คือกล้วยนาก พบโปรตีนจ าเพาะจ านวน 7 โปรตีน
ซึ่งคาดว่าเป็นโปรตีนที่ท าหน้าที่เกี่ยวข้องกับการสังเคราะห์แสง ปฏิริริยารีดอกซ์ในการตอบสนองทาง
ภูมิคุ้มกันของพืชครั้งแรก การตอบสนองต่อสภาวะเครียดจากสิ่งแวดล้อมที่ไม่มีชีวิต (abiotic)  และ
สิ่งมีชีวิต (biotic) การขนส่งออกซิน โปรตีนเซนเซอร์ และการกระตุ้นระบบภูมิคุ้มกันและป้องกันโรค 
กล้วยน้ าว้าพบโปรตีนจ าเพาะจ านวน 8 โปรตีน ซึ่งคาดว่าเป็นโปรตีนที่ท าหน้าที่เกี่ยวข้องกับการ
สังเคราะห์ซีสเตอีน เมตาบอลิซึมของคาร์โบไฮเดรต การตอบสนองต่อสภาวะเครียด การพัฒนาของผล 
ไมโอซีส และการสังเคราะห์ฟลาโวนอยด์ กล้วยสามเดือนพบโปรตีนจ าเพาะจ านวน 11 โปรตีนซึ่งคาด
ว่าเป็นโปรตีนที่ท าหน้าที่เกี่ยวข้องกับการสังเคราะห์โปรตีน การต้านทานโรค การสังเคราะห์โมลิบดีนัม 
การตอบสนองด้านภูมิคุ้มกัน การต้านทานต่อสภาวะเครียดจากสิ่งแวดล้อมที่ไม่มีชีวิต เมตาบอลิซึม
ของพลังงาน และการสังเคราะห์แสง กล้วยหินพบโปรตีนจ าเพาะจ านวน 8 โปรตีนซึ่งคาดว่าเป็น
โปรตีนที่ท าหน้าที่เกี่ยวข้องกับสัณฐานวิทยาและสรีรวิทยาของพืช การขนส่งสาร การสังเคราะห์ฟลาโว
นอยด์ การกระตุ้นระบบภูมิคุ้มกันและป้องกันโรค แหล่งพลังงาน ต้านอนุมูลอิสระ ารตอบสนองต่อ
สภาวะเครียดจากสิ่งแวดล้อมที่ไม่มีชีวิตและสิ่งมีชีวิต กลุ่ม tetraploid คือกล้วยเทพรส พบโปรตีน
จ าเพาะจ านวน 8 โปรตีนซึ่งคาดว่าเป็นโปรตีนที่ท าหน้าที่เกี่ยวข้องการสังเคราะห์แสง การเป็นแหล่ง
พลังงาน/เมตาบอลิซึมของคาร์โบไฮเดรต โปรตีนที่อยู่ในส่วนของคลอโรพลาส และการต้านทานโรค 
(ตารางท่ี 5) 
 



30 
 

ซึ่งการแสดงออกของโปรตีนที่เพ่ิมขึ้นหรือลดน้อยลงในแต่ละสายพันธุ์จะมีความสัมพันธ์กับ
ลักษณะทางสัณฐานวิทยาของกล้วย สามารถน ามาใช้เป็นข้อมูลทางกระบวนการทางชีวเคมีที่สัมพันธ์
เซลล์ร่างกายที่มีความหลากหลาย (Livramento et al., 2018) ซึ่งโปรตีนที่พบจ าเพาะในใบกล้วยใน
แต่ละสายพันธุ์เหล่านี้สามารถใช้ศึกษาเพ่ิมเติมและพัฒนาเป็นโปรตีน marker ในการระบุชนิดของ
กล้วยในแต่ละสายพันธุ์ได้ 

 



31 
 

บทที่ 4 
สรุปและเสนอแนะ 

 
สรุปผลการทดลอง 

จากการศึกษาโปรตีนจากใบกล้วยในกลุ่ม  diploid triploid และ tetraploid พบโปรตีน
ทั้งหมดจ านวน 42,510 ชนิด  โดยมีโปรตีนที่พบเหมือนกัน แต่มีการแสดงออกของโปรตีนที่ไม่เท่ากัน
จ านวน  30  ชนิด โดยมีค่านัยส าคัญทางสถิติ False discovery rate (FDR) น้อยกว่า 0.05 
นอกจากนี้ยังพบโปรตีนที่แสดงออกจ าเพาะของใบกล้วยในแต่ละสายพันธุ์ในกลุ่ม diploid triploid 
และ tetraploid ทีม่ีค่านัยส าคัญทางสถิติน้อยกว่า 0.05 คือ ใบกล้วยน้ าไท ใบกล้วยตานี ใบกล้วยนาก 
ใบกล้วยน้ าว้า ใบกล้วยสามเดือน ใบกล้วยหิน และใบกล้วยเทพรส พบโปรตีนที่แสดงออกจ าเพาะ
จ านวน 6 โปรตีน 11 โปรตีน  7 โปรตีน  8 โปรตีน   14 โปรตีน   9 โปรตีน และ 8  โปรตีน 
ตามล าดับ  

 
ข้อเสนอแนะ 

การศึกษาครั้งนี้เป็นการหาชนิดของโปรตีนที่พบในใบกล้วยในแต่ละสายพันธุ์ซึ่งเป็นตัวอย่าง
ใบกล้วยที่อยูในกลุ่ม diploid  triploid และ tetraploid ซึ่งเป็นการเปรียบเทียบจากฐานข้อมูล
โปรตีนของ Musa species แต่อย่างไรก็ตามก็ยังไม่มีข้อมูลที่แน่ชัดเกี่ยวกับการท าหน้าที่ของโปรตีนใน
แต่ละชนิดที่อยู่ในใบกล้วยในแต่สายพันธุ์ และโปรตีน marker ที่พบในกล้วยแต่ละสายพันธุ์มีจ านวน
มากกว่า 1 โปรตีน ดังนั้นอาจต้องมีการศึกษาเพ่ิมเติมเพ่ือยืนยันโปรตีนที่เป็น marker ของใบกล้วยใน
แต่ละสายพันธุ์เพื่อน าข้อมูล marker ที่ได้ไปประยุกต์ใช้ในประโยชน์ด้านอื่น ๆ ต่อไป 
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บทที่ 5 
ผลผลิต  (Output) 

 
ผลงานวิจยับางสว่นได้น าเสนอในรูปแบบโปสเตอร์ และบทความวิจยั proceeding ในงานประชมุวิชาการระดบันานาชาติ 

1. Bung-on Prajanban, Wichuda Jankangram and Nisachon Jangpromma. Comparative study  
 proteome pattern of Kluai Ta Nee and Kluai Nam Wa leaves proteins. The 6 th  
 International Conference on Food, Agriculture and Biotechnology.  2562. หน้า 38. 
 

หมายเหตุ: บทความวิจัยที่ติพิมพ์ในรูปแบบ proceeding ในงานประชุม The 6 th International 
Conference on Food, Agriculture and Biotechnology จะออกหมายเลขหน้าในช่วงเดือนตุลาคม  
พ.ศ. 2562 
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