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บทคัดย่อ 
ยีน BADH (betaine aldehyde dehydrogenase) มีหนา้ที่ควบคุมการสังเคราะหเ์อนไซมท์ี่ใชใ้นวิถีการสงัเคราะห ์

glycine betaine (GB) ซึ่ง GB เป็นสารในกลุ่ม osmoprotectant ที่พบในพืชชัน้สูง ถูกผลิตขึน้และสะสมในเซลลภ์ายใตส้ภาวะ
เครียดจากการขาดน า้ วตัถุประสงคข์องการศึกษาครัง้นีเ้พื่อจ าแนก full-length ของยีน EgBADH2 จากปาลม์น า้มนัพนัธุ ์
เทเนอร่า และศึกษารูปแบบการแสดงออกของยีนนีภ้ายใตส้ภาวะที่ปาลม์ขาดน า้ จากผลการศึกษา พบว่า ยีน EgBADH2
ประกอบดว้ยนิวคลีโอไทด ์ขนาด 1,512 คู่เบส และเปล่ียนเป็นล าดับกรดอะมิโนได ้503 กรดอะมิโน เมื่อวิเคราะห ์phylogenetic 
tree พบว่า EgBADH2 มีความสมัพนัธใ์กลช้ิดกับยีน BADH2 ในพืชหลายชนิด เช่น มะพรา้ว อินทผลมั กลว้ยพนัธุ ์malaccensis 
และสบัปะรด ส าหรบัรูปแบบการแสดงออกของยีน EgBADH2 เมื่อปาลม์น า้มนัไดร้บัสภาวะขาดน า้จ าลองนาน 14 วนั พบว่า 
ระดบัการแสดงออกของยีน EgBADH2 ในช่วงเวลา 0, 1 และ 2 วนั หลงัจากขาดน า้ ยีนมีการแสดงออกเป็น 1±0.04, 0.87±0.07 
และ 0.74±0.53 ตามล าดบั และไม่มีความแตกต่างกันทางสถิติ แต่แตกต่างอย่างมีนยัส าคัญทางสถิติกับการแสดงออกของยีน
ในวนัที่ 4 ถึง 14 ที่ระดบัความเชื่อมั่น 95% สรุปว่า รูปแบบการแสดงออกของยีน EgBADH2 เป็นแบบลดลง เมื่อตน้กลา้ 
ปาลม์น า้มนัไดร้บัสภาวะขาดน า้เป็นเวลา 14 วนั 

ค าส าคัญ: ยีนตอบสนองต่อการขาดน า้ โพลีเอทิลีนไกลคอล เรียลไทม ์พีซีอาร ์ปาลม์น า้มนั 
 

Abstract 
The Betaine aldehyde dehydrogenase (BADH) is a gene controlling the synthesis of an enzyme in the 

glycine betaine (GB) biosynthesis pathway. GB is an osmoprotectant that is found in higher plants that synthesize 
and accumulate it in cells in response to drought stress. The objectives of this study were to clone the full-length of 
the EgBADH2 gene of the Tenera oil palm and to study the expression pattern of this gene in the oil palm under 
conditions of water deficit. The results indicated that the full length of the EgBADH2 gene was 1,512 bp and  
it encoded a protein of 503 amino acid residues. From the phylogenetic tree analysis performed, it was found that 
the EgBADH2 gene is closely related to the BADH2 gene, which is present in a range of plants including  
Cocos nucifera, Phoenix dactylifera, Musa acuminate ‘malaccensis’ and Ananas comosus. The gene expression 
pattern analysis of 14 days water deficit stressed oil palm plants indicated that the expression levels of the gene 
after 0, 1 and 2 days of stress were 1±0.04, 0.87±0.07 and 0.74±0.53, respectively, results which were not 
significantly different. However, significant differences of gene expression levels at the 95% confidence interval 
were observed for plants subject to between 4 and 14 days of water deficit stress. Therefore, the expression of the 
EgBADH2 gene was reduced when the oil palm seedlings were subject to water deficit stress for about 14 days.  
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ค าน า 
ปาลม์น า้มนั (Elaeis guineensis Jacq.) เป็นพืชน า้มนัที่ส าคัญของโลก มีถ่ินก าเนิดที่แอฟริกาตะวนัตก และปลกูได้

ในเขตรอ้นของทวีปแอฟริกา เอเชีย และลาตินอเมริกา (Beule et al., 2011; Sun et al., 2011) น า้มนัปาลม์ใชป้ระโยชนไ์ดอ้ย่าง
กวา้งขวาง เช่น น า้มนัประกอบอาหาร ไบโอดีเซล เป็นตน้ (Lam et al., 2009) น า้เป็นปัจจยัส าคญัต่อการเจริญเติบโตของพืช 
หากพืชไดร้บัน า้ในปริมาณที่จ ากัดจะท าใหเ้กิดสภาวะเครียด (abiotic stress) และส่งผลกระทบต่อผลผลิต (Rodriguez et al., 
2006) สภาวะขาดน า้ (water deficit) จะจ ากัดการเจริญเติบโต และท าใหผ้ลผลิตลดลง เนื่องจากการสงัเคราะหแ์สงและ 
ตรงึคารบ์อนลดลง (Sun et al., 2011; Lu et al., 2012) โดยการแสดงออกของยีนต่าง ๆ ท าใหเ้กิดการเปล่ียนแปลงทางสรีรวิทยา
และการเจริญเติบโตเพื่อตอบสนองต่อสภาพแวดลอ้มที่ไม่เหมาะสม (Parmentier-Line et al., 2002) พืชมียีนที่ตอบสนองต่อ
สภาวะขาดน า้หลายกลุ่มยีน (Yu et al., 2013) เช่น ยีนกลุ่ม osmoprotectants ยีนขจดัสารพิษ (detoxification) (Bray et al., 
2000) ยีนที่เก่ียวกับการส่งสญัญาณ (Ali et al., 2011) ระบบขนส่งสารต่าง ๆ (Blumwald, 2000) ในปาลม์น า้มนัมีรายงาน 
ยีนที่แสดงออกในสภาวะขาดน า้ เช่น EgLEA4 (Hualkasin et al., 2013) upe1 (Rival and Jaligot, 2010) เมื่อพืชขาดน า้ โปรตีน
เหล่านีจ้ะท าหนา้ที่ปกป้องโครงสรา้งภายในเซลลโ์ดยปรบัสมดุลออสโมติก สรา้งสารออสโมไลต ์ และยบัยัง้เอนไซม ์ protease 
ปกป้องโปรตีนเมมเบรน รวมทัง้สะสมสารอินทรียท์ี่มีน า้หนกัโมเลกุลต ่า ที่เรียกว่า compatible solutes (Sithtisarn et al., 2009) 
ยีนหนึ่งที่มีบทบาทในสภาวะขาดน า้ของพืชคือยีน betaine aldehyde dehydrogenase (BADH) ซึ่งมีหนา้ที่ควบคุมเอนไซม ์
ที่ใชส้งัเคราะห ์glycine betaine (GB) ซึ่ง GB จดัเป็น osmoprotectant ชนิดหนึ่ง (Amudha and Balasubramani, 2011)  
จะถูกผลิตขึน้ในสภาวะเครียดจากแรงดันออสโมติก (Liu et al., 2010) โดยในพืชหลายชนิดมีการสะสม GB เมื่อพืชไดร้บัสภาวะ
ขาดน า้และในพืชทนเค็ม (Sithtisarn et al., 2009; Wang et al., 2016) การสงัเคราะห ์GB เร่ิมจากขบวนการออกซิเดชนัของ
สารประกอบ choline เป็น betaine aldehyde (BA) โดยเอนไซม ์choline monooxygenase (CMO) แลว้ BA จะถูกเปล่ียนไป
เป็น GB โดยเอนไซม ์betaine aldehyde dehydrogenase (BADH) ทัง้นี ้เมื่อมีการสะสม GB มากขึน้ ท าใหร้ะดบัโปรตีนและ 
mRNA ของยีน BADH มีเพิ่มขึน้ดว้ย มีรายงานการใช ้GB เป็นตวับ่งชีว้่าพืชทนทานต่อสภาวะที่ไม่เหมาะสม เช่น ความเค็ม  
โดยถา้พืชมีระดบั GB สงูขึน้ บ่งชีไ้ดว้่าพืชมีความทนเค็มมากกว่า ทัง้นี ้ ปริมาณ GB ที่สะสมขึน้กับความเขม้ขน้ของเกลือและ
จ านวนครัง้ที่ไดร้บัเกลือดว้ย (Sithtisarn et al., 2009) ยีน BADH อาจอยู่ในรูปยีนที่ประกอบดว้ยกลุ่มยีนขนาดเล็กหลายยีน 
(small multi-gene family) เช่น ขา้วบารเ์ลย ์มียีน BADH 2 หรือ 3 ยีน เป็นตน้ (Wang et al., 2016)  

การวิจยันีม้ีวตัถุประสงคเ์พื่อจ าแนก full-length ของยีน EgBADH2 และศึกษารูปแบบการแสดงออกของยีนนี  ้
ในปาลม์น า้มนัพนัธุเ์ทเนอร่าภายใตส้ภาวะขาดน า้ โดยใชเ้ทคนิค real-time PCR การศึกษานีจ้ะท าใหเ้ขา้ใจถึงขบวนการปรบัตวั
และตอบสนองของปาลม์น า้มนัต่อสภาวะขาดน า้ ซึ่งมีความส าคัญต่อการจดัการระบบผลิตปาลม์น า้มนัในพืน้ที่น า้นอ้ย และ
อาจใชค้น้หาสายพนัธุป์าลม์น า้มันทนแลง้ในอนาคต  

 

วิธีการศกึษา 
การสกัด total RNA และสังเคราะห ์first strand cDNA 

น ากลา้ปาลม์น า้มนัพนัธุเ์ทเนอร่า อายุประมาณ 12 เดือน ที่ไดจ้ากการเพาะเลีย้งเนือ้เย่ือ ซึ่งไดร้บัความอนุเคราะหจ์าก
ศาสตราจารยส์มปอง เตชะโต คณะทรพัยากรธรรมชาติ มหาวิทยาลยัสงขลานครินทร ์ปลกูในกระถางขนาดเสน้ผ่านศูนยก์ลาง 
12 นิว้ โดยใชเ้วอรม์ิคูไลตเ์ป็นวัสดุปลกู จ านวน 29 ตน้ ภายใตส้ภาพโรงเรือน แช่กระถางในสารละลาย 1/10 Hoagland  
(pH 5.6-6.5) (Jiang et al., 2012) เป็นเวลา 1 เดือน เปล่ียนสารละลายใหม่ทุก 2 วนั โดยใหร้ะดบัของสารละลายสงูจาก 
กน้กระถางประมาณ 1 นิว้ เพื่อปรบัสภาพตน้กลา้ จากนัน้แบ่งตน้กลา้ออกเป็น 2 กลุ่ม กลุ่มที่ 1 จ านวน 21 ตน้ ใหไ้ดร้บัสาร 
polyethylene glycol น า้หนกัโมเลกุล 6000 (PEG 6000) 30% (-1,400 kPa) เพื่อจ าลองสภาวะขาดน า้ และกลุ่มที่ 2 ไม่ใส่สาร 
PEG (ชุดควบคุม; -500 KPa) จ านวน 8 ตน้ เก็บตัวอย่างใบอ่อน ที่ 0, 1, 2, 4, 6, 8, 10, 12 และ 14 วนั หลังการไดร้บัหรือ 
ไม่ไดร้บัสาร PEG เพื่อใชส้กัด total RNA โดยสกัด total RNA จากตวัอย่างใบอ่อน ตามวิธีการของ Laksana and Chanprame 
(2015) ตรวจสอบคุณภาพและปริมาณ total RNA ที่ไดด้ว้ยเคร่ือง nanodrop spectrophotometer 8000 (Eppendrof, 
Germany) ที่ความยาวคล่ืน 230 260 และ 280 นาโนเมตร และ 1.2% agarose gel electrophoresis จากนั้นก าจัด DNA ดว้ย
เอนไซม ์DNase I (Promega, USA) โดยบ่มที่อุณหภูมิ 37 องศาเซลเซียส นาน 30 นาที และสังเคราะห ์cDNA จาก mRNA  
โดยปฏิกิริยา reverse transcription (ThermoScientific, USA) ร่วมกับไพรเมอร ์Oligo dt (20-mer) เพื่อใชเ้ป็น DNA ตน้แบบ
ในการโคลนยีน BADH 
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การโคลนยีน BADH จากปาลม์น ้ามัน  
ออกแบบไพรเมอรส์ าหรบัสงัเคราะห ์ full length ของยีน EgBADH2 ในปาลม์น า้มนัโดยเลือกใชยี้น putative African 

oil palm BADH ในฐานขอ้มูล GenBank database (www.ncbi.nlm.nih.gov) เป็นตน้แบบสงัเคราะห ์ full length ของยีน 
BADH โดยใช ้ first strand cDNA ของปาลม์น า้มนัเป็นตน้แบบดว้ยเทคนิค PCR ร่วมกับเอนไซม ์Platinum® Hifidelity Tag 
DNA polymerase (Invitrogen, USA) และไพรเมอร ์FullEgBADH, F 5’- ATGTCGGTCGCGATCCC-3’ และ FullEgBADH, 
R 5’-CTACAGCTTGGAGGGAGG-3’ โดยใชเ้คร่ือง PCR (Biometra T1 Thermal cycler, Germany) ก าหนดปฏิกิริยา ดงันี ้
initial denaturation ที่อุณหภูมิ 95 องศาเซลเซียส นาน 3 นาที ตามดว้ย denaturation ที่อุณหภูมิ 94 องศาเซลเซียส นาน 30 
วินาที annealing ที่อุณหภูมิ 58 องศาเซลเซียส นาน 30 วินาที และ extension ที่อุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียส นาน 1 นาที จ านวน 
35 รอบ และ final extension ที่อุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียส นาน 5 นาท ี ตรวจสอบผลผลิตที่ไดโ้ดยใช ้ 1% agarose gel 
electrophoresis ในบฟัเฟอร ์ 1.0xTBE ความต่างศกัย ์ 100 V นาน 40 นาที สกัดชิน้ DNA ที่ไดจ้าก agarose gel โดยใช้  
QIAquick gel extraction kit (QIAGEN, Germany) จากนัน้โคลนชิน้ส่วน DNA บริสทุธิ์ที่สกัดไดเ้ขา้สู่ pGEM®-T easy vector 
(Promega, USA) และถ่ายเขา้สู่แบคทีเรีย Escherichia coli (E.coli) สายพนัธุ ์DH5α โดยเทคนิค heat shock เพื่อเพิ่มปริมาณ 
แลว้น าไปหาล าดบันิวคลีโอไทดโ์ดยบริษัท SolGent (SolGent Co., Ltd., South Korea) เมื่อทราบล าดบันิวคลีโอไทด ์
แลว้จึงน ามาเทียบกับล าดบันิวคลีโอไทดท์ี่อยู่ในฐานขอ้มูล GenBank (National Center for Biotechnology Information, 
www.blast.ncbi.nih.gov/) 
การวิเคราะหข์้อมูลล าดับนิวคลีโอไทด ์และชีวสารสนเทศ (bioinformatics) 

น าล าดับนิวคลีโอไทดข์อง full length ของยีน EgBADH2 ที่ไดจ้ากปาลม์น า้มนัเปล่ียนเป็นล าดบักรดอะมิโน 
ดว้ยโปรแกรม Mega6 (http://www.megasoftware.net/) จากนัน้น าไปวิเคราะห ์multiple sequence alignment ดว้ยโปรแกรม 
ProteinBlast ในฐานขอ้มลู GenBank และ ClustalW2 (www.ebi.ac.uk) จากนัน้สรา้ง phylogenetic trees ดว้ยโปรแกรม 
Mega6 โดยวิธี neighbor-joining (bootstrap value 1,000 replicates) และวิเคราะห ์ hydrophobic plot ดว้ยโปรแกรม  
TM pred (www.ch.embnet.org/software/TMPRED-form.html)  
การแสดงออกของยีน EgBADH2 ในปาล์มน ้ามันท่ีได้รับสภาวะขาดน ้าจ าลองด้วยเทคนิค real-time PCR  

ออกแบบไพรเมอรท์ี่จ าเพาะต่อการสงัเคราะหส์าย DNA ส าหรบัยีน BADH และ Actin ในปาลม์น า้มนัดว้ยโปรแกรม 
primer3 (http://simgene.com/primer3) ดงันี ้ BADH2_Eg_rt1_F 5’-TGTGGACATTGAGAAAGCTG-3’ และ BADH2- 
Eg_rt1_R 5’-CCTTCTTCAAGTGGATTGGA-3’ และ Actin ที่ใชส้ าหรบัเป็นยีนอา้งอิง (reference gene) ดงันี ้ Actin_rt_F  
5’-AGGGAACATGGTTGATC CTC-3’ และ Actin rt_R 5’-TTGGTGCAGAGAGATTCAGG-3’ สาย DNA ที่สงัเคราะหไ์ด ้
มีล าดับนิวคลีโอไทดข์นาด 174 และ 150 คู่เบส ตามล าดบั จากนั้นศึกษาระดบัการแสดงออกของยีน BADH ในใบปาลม์น า้มนั
ที่ไดร้บัสภาวะขาดน า้จ าลองเป็นเวลา 14 วนั ตวัอย่างละ 3 ซ า้ โดยใชยี้น Actin เป็น reference gene ใช ้cDNA ปริมาณ 300 
นาโนกรัม เป็นตน้แบบร่วมกับ SensiFast SYBR No-Rox kit (Biolines, USA) และไพรเมอรท์ี่ออกแบบไวแ้ลว้มาท าปฏิกิริยา 
real-time PCR ดว้ยเคร่ืองเพิ่มปริมาณ DNA Mastercycler® ep realplex4 (Eppendrof, USA) โดยใชป้ฏิกิริยา ดงันี ้ initial 
denaturation ที่อุณหภูมิ 95 องศาเซลเซียส นาน 2 นาท ีตามดว้ย denaturation ที่อุณหภูมิ 94 องศาเซลเซียส นาน 15 วินาที 
primer annealing ที่อุณหภูมิ 58 องศาเซลเซียส นาน 15 วินาที และ primer extension ที่อุณหภูมิ 72 องศาเซลเซียส นาน 20 
วินาที จ านวน 45 รอบ โดยระดบัการแสดงออกของยีนเปรียบเทียบกับตวัอย่างที่ 0 วนั (control)  

 
ผลการศกึษาและวิจารณ ์

การโคลนยีน BADH จากปาลม์น ้ามัน วิเคราะหข้์อมูลล าดับนิวคลีโอไทดแ์ละชีวสารสนเทศ  
การโคลนยีนดว้ยเทคนิค PCR โดยใชไ้พรเมอรท์ี่ออกแบบใหจ้ าเพาะกับยีน BADH และใช ้ first strand cDNA  

เป็นแม่แบบ สามารถโคลน full length ของยีนได ้และใหช้ื่อว่า EgBADH2 เมื่อวิเคราะหล์ าดบันิวคลีโอไทด ์พบว่า มีขนาด 1,512  
คู่เบส (Figure 1) โดยมีปลาย 5’ และ 3’ เป็นล าดบันิวคลีโอไทดข์อง start และ stop codon ตามล าดบั จากนัน้เปล่ียนล าดบั 
นิวคลีโอไทดเ์ป็นล าดบักรดอะมิโนไดส้ายโพลีเปปไทดข์นาด 503 กรดอะมิโน (Figure 2) เมื่อน าล าดบักรดอะมิโนมาวิเคราะห์
ดว้ยโปรแกรม TMpred เพื่อวิเคราะหส่์วนของ membrane spanning region วิเคราะห ์ hydrophobic plot พบว่า ล าดบั 
กรดอะมิโนที่แปลงมาจากยีน EgBADH2 มีส่วนประกอบของ transmembrane domain จ านวน 4 โดเมน โดยเชื่อมต่อกันดว้ย 
loop A-C พบ NPA boxes (high conserved asparagine-proline-alanine) ที่เก่ียวกับการตอบสนองต่อสภาวะขาดน า้ จ านวน 
1 ต าแหน่ง ซึ่งมีต าแหน่ง NPA อยู่ในช่วง 100 กรดอะมิโนแรกของล าดบันิวคลีโอไทด ์ (Figure 3) เมื่อน าล าดบักรดอะมิโน 
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ของยีน EgBADH มาวิเคราะห ์multiple sequences alignment ดว้ยโปรแกรม ClustalW2 พบว่า ล าดบักรดอะมิโนที่แปลรหัส
พนัธุกรรมจากยีน EgBADH2 มีความเหมือน (similarity) กับยีน BADH2 ที่รายงานในพืชชนิดอื่น ๆ ไดแ้ก่ มะพรา้ว  
(Cocos nucifera) (CnBADH; BAV82469.1, 95%) อินทผลมั (Phoenix dactylifera) (pdBADH; XP008798034.1, 95%) 
กลว้ย (Musa acuminate ‘malaccensis’) (McBADH; XP009417704.1, 84%) สบัปะรด (Ananas comosus) (AcBADH; 
OAY76151.1, 83%) ขา้วโพด (Zea mays) (ZmBADH; NP001105781.2, 80%) อะราบิดอปซิส (Arabidopsis thaliana) 
(AtBADH; NP565094.1, 80%) และยาสบู (Nicotiana tabacum) (NtBADH; NP001312083.1, 70%) (Figure 4) 

 
      1  ATGTCGGTCGCGATCCCTCGCCGCCTGCTCTTCATCGACGGCGAATGGAGAGAACCCGTC 
    61  CGCCACAAGCGAATCCCCATCATCAATCCTGCCACCGAGGAGCCCATCGGGGAGATACCC 
  121  GCTGCGACGGCGGAGGACGTGGAGCTGGCGGTGGCCGCCGCCCGGAGGGCTCTTACCAGG 
  181  AACCGGGGCAAGGACTGGGCCCGCACCTCCGGTGCTGCTCGTGCCAAATATCTCCGTGCG 
  241  ATCGCCGCCAAGATAACCGAGAGGAAATCTGAGCTGGCTAAGCTAGAGACACTAGACTGC 
  301 GGGAAGCCTCTGGATGAAGCAGCGTGGGACATGGATGATGTTGCTGGGTGTTTTGAGTAT 
  361 TATGCAGATCTTGCAGAGGCCTTGGATGGAAAACAAAGAGCCCCTGTATCTCTTCCTATG 
  421  CAAACATTTAAATCTTATGTTCTTAAAGAGCCTATTGGAGTTGTTGGCTTGATCACTCCA 
  481  TGGAACTATCCTCTATTAATGGGTGTTTGGAAGGTTGCTCCTGCCTTGGCTGCTGGTTGT 
  541  ACAGCTATACTAAAGCCATCTGAGCTGGCTTCTGTAACATGTTTAGAGCTTGCTGACATA 
  601  TGCAAGGAAGTTGGACTCCCTCCTGGTGTCCTAAACATAGTGACTGGGTTTGGTCCTGAA 
  661  GCTGGCGCTCCTTTAGTATCCCATCCTCATGTGGATAAGATTGCATTTACTGGAAGTACA 
  721  GAAACTGGTAGAAGGATAATGACTGCTGCTGCTCAAACAATCAAGCCTGTTTCATTGGAA 
  781  CTTGGTGGTAAAAGTCCCATTATTGTATTTGAAGATGTGGACATTGAGAAAGCTGTTGAA 
  841  TGGTCTCTTTTTGGGTGCTTTTGGACAAATGGTCAAATATGCAGTGCAACTTCCCGTCTT 
  901  CTTGTACATGAAAGCATCTCAAAAGAATTCATGGAGAGACTTGTTGCTTGGGCCAAAAAC 
  961  ATCAAAATCTCCAATCCACTTGAAGAANGTTGCAGGCTTGGACCTGTTGTCAGTGAAGGG 
1021  CAGTATGAGAAGATCAAAAAGTTCATTTCAACTGCAAAGAGTGAAGGTGCTACCTTTTTG 
1081  TGTGGAGGTGGACGCCCCCAGCATCTAGAAAAGGGGTTCTTTATTGAACCAACAATCATT 
1141  ACTGATGTGGACACATCCATGCAAATTTGGAGAGATGAGGTTTTCGGGCCTGTTCTTTGT 
1201  ATTAAAACATTCAGCACCGAGGAAGAAGCTGTTGAACTTGCAAATGATACTCAATTTGGC 
1261  TTAGCAGGTGCTGTTATTTCAAAGGATCCAGAGCGCTGCAACCGTATATCTGAGGAAATT 
1321  CAAGCTGGAATTGTATGGGTAAACTGCTCACAGCCCTGCTTCTGTCAAGCTCCTTGGGGA 
1381  GGAAACAAGCGCAGTGGTTTTGGTCGTGAACTTGGGGAATGGGGGCTCGATAACTACTTG 
1441  AGTGTGAAGCAAGTGACTGAATACATCTCAGATGAACCTTGGGCATGGTATCCACCTCCC 
1501  TCCAAGCTGTAG 
Figure 1 The full length of EgBADH2 of Tenera oil palm (Elaeis guineensis Jacq.).  
 

MSVAIPRRLLFIDGEWREPVRHKRIPIINPATEEPIGEIPAATAEDVELAVAAARRALTRNRGKDWARTSGAARA
KYLRAIAAKITERKSELAKLETLDCGKPLDEAAWDMDDVAGCFEYYADLAEALDGKQRAPVSLPMQTFKSYVLKEPIGVV
GLITPWNYPLLMGVWKVAPALAAGCTAILKPSELASVTCLELADICKEVGLPPGVLNIVTGFGPEAGAPLVSHPHVDKIAF
TGSTETGRRIMTAAAQTIKPVSLELGGKSPIIVFEDVDIEKAVEWSLFGCFWTNGQICSATSRLLVHESISKEFMERLVAWA
KNIKISNPLEEXCRLGPVVSEGQYEKIKKFISTAKSEGATFLCGGGRPQHLEKGFFIEPTIITDVDTSMQIWRDEVFGPVLCI
KTFSTEEEAVELANDTQFGLAGAVISKDPERCNRISEEIQAGIVWVNCSQPCFCQAPWGGNKRSGFGRELGEWGLDNY
LSVKQVTEYISDEPWAWYPPPSKL  

Figure 2 The deduced amino acid sequence of EgBADH2 of Tenera oil palm (Elaeis guineensis Jacq.) The protein 
composes of NPA boxes have been shown at underline; (1) NPA (asparagine-proline-alanine), (2) APL 
(alanine-proline-leucine and (3) NPL (asparagine-proline-leucine) amino acids.  

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/protein/NP_001105781.2?report=genbank&log$=prottop&blast_rank=1&RID=F8TH6HEA014
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Figure 3 The hydrophobicity plot of EgBADH2 amino acid sequence of Tenera oil palm (Elaeis guineensis Jacq.) 
analyzed by TM pred program. The X-axis represents the amino acid 1-503 residuces. The area above the 
x-axis indicate the hydropobic amino acid residuces. The protein composes of 4 hydropobic domains and 
NPA boxes; NPA (Asn-Pro-Ala), APL (Ala-Pro-Leu) and NPL (Asn-Pro-Leu) amino acids.  

 
 
 

 
 
 
 
 
 
 
 

Figure 4 Multiple amino acid sequence alignment analysis of EgBADH2 protein using ClustalW2 compared with 
BADH proteins reported in certain plant species such as Cocos nucifera (BAV82469.1) Phoenix 
dactylifera (XP008803742.1), Musa acuminate ‘malaccensis’ (XP009417704.1), Ananas comosus 
(OAY71391.1), Arabidopsis (NP196579.1). 

 
เมื่อน าล าดับกรดอะมิโนของยีน EgBADH2 มาวิเคราะหค่์าความสัมพันธเ์ชิงวิวฒันาการร่วมกับยีน BADH2  

ที่รายงานในพืชชนิดต่าง ๆ จากนัน้สรา้งเป็น phylogenetic tree พบว่า โปรตีน EgBADH จัดอยู่ในกลุ่ม Betaine aldehyde 
dehydrogenase ซึ่งยีน EgBADH2 มีความสมัพนัธเ์ชิงวิวฒันาการใกลช้ิดกับยีน BADH2 ในพืชหลายชนิด โดย BADH2 ของ
ปาลม์น า้มนั (EgBADH2) มีความสมัพนัธ์ใกลช้ิดมากกับ BADH2 ในอินทผลมั (PdBADH2; XP008798034.1) และมะพรา้ว 
(CnBADH2; BAV82469.1) นอกจากนีย้งัใกลช้ิดกับพืชอื่น ๆ เช่น หน่อไมฝ้รั่ง (AoBADH2) กลว้ยพนัธุ ์ malaccensis 
(MaBADH2) ขา้วโพด (ZmBADH) และสบัปะรด (AnBADH2) เป็นตน้ (Figure 5) 

Amino acid number 

Hy
dr

op
ho

bic
ity

 

1

[

พิ

ม

พ์

ค า

อ้

า

ง

อิ

ง

จ

า

ก

เ

อ

ก

ส

า

ร

ห

รื

อ

ข้

อ

มู

ล

ส

รุ

ป

ข

อ

ง

ป

ร

ะ

เ

2

[

พิ

ม

พ์

ค า

อ้

า

ง

อิ

ง

จ

า

ก

เ

อ

ก

ส

า

ร

ห

รื

อ

ข้

อ

มู

ล

ส

รุ

ป

ข

อ

ง

ป

ร

B

[

พิ

ม

พ์

ค า

อ้

า

ง

อิ

ง

จ

า

ก

เ

อ

ก

ส

า

ร

ห

รื

อ

ข้

อ

มู

ล

ส

รุ

ป

ข

อ

NPA 

3

[

พิ

ม

พ์

ค า

อ้

า

ง

อิ

ง

จ

า

ก

เ

อ

ก

ส

า

ร

ห

รื

อ

ข้

อ

มู

ล

ส

รุ

ป

ข

อ

ง

ป

4

[

พิ

ม

พ์

ค า

อ้

า

ง

อิ

ง

จ

า

ก

เ

อ

ก

ส

า

ร

ห

รื

อ

ข้

อ

มู

ล

ส

C 

A
[

พิ

ม

พ์

ค า

อ้

า

ง

อิ

ง

จ

า

ก

เ

อ

ก

ส

า

ร

ห

รื

อ

ข้

อ

มู

ล

ส

รุ

ป

ข

อ

ง

ป

ร

ะ

เ

ด็

น

ที่

น่

า

NPL 

APL 



King Mongkut’s Agr. J. 2020 : 38 (1) : 24 - 33  29 

 

 
 
 
 
 
 
 
 
 

 

Figure 5 Phylogenetic tree among different species of plant that was constructed based on deduced amino acid 
and sequences of EgBADH2 by neighbor-joining method with 1,000 bootstrap replications using MEGA6 
program. 

 
การแสดงออกของยีน EgBADH2 ในปาล์มน ้ามันท่ีได้รับสภาวะขาดน ้าจ าลองด้วยเทคนิค real-time PCR  

การศึกษารูปแบบการแสดงออกของยีน EgBADH2 โดยเทคนิค real-time PCR ในใบอ่อนของปาลม์น า้มนัที่ไดร้บั
สภาวะขาดน า้เป็นเวลา 14 วนั พบว่า ระดบัการแสดงออกของยีน EgBADH2 ในช่วงเวลาที่ยังไม่ไดร้บัสภาวะขาดน า้ (ที่ 0 วนั) 
มีการแสดงออกของยีนมากที่สดุ เท่ากับ 1±0.04 แต่ไม่มีความแตกต่างกันทางสถิติกับเมื่อไดร้บัสภาวะขาดน า้ นาน 1 และ 2 วนั 
ที่ระดบัความเชื่อมั่น 95% ซึ่งมีค่าเท่ากับ 0.87±0.07 และ 0.74±0.53 ตามล าดบั (Figure 6) ส าหรบัช่วงเวลาที่ยีนมีการ
แสดงออกนอ้ยที่สุด คือ ช่วงเวลาที่ 6 วนั หลงัจากไดร้บัสภาวะขาดน า้ มีค่าเท่ากับ 0.02±0.01 แต่ไม่มีความแตกต่างกันทางสถิติ
กับในช่วงเวลา 8 ถึง 14 วนั หลงัจากไดร้บัสภาวะขาดน า้จ าลอง (Figure 6) โดยรูปแบบการแสดงออกของยีน EgBADH2  
มีการแสดงออกแบบลดลง (down regulation) เมื่อไดร้ับสภาวะขาดน า้ยาวนานขึน้ 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Figure 6 Relative expression of EgBADH2 gene in leaves of Tenera oil palm (Elaeis guineensis Jacq.) under water 

deficit stress which receiving 30% of PEG for 14 days. Different letters on the boxes indicate significant 
differences at P<0.05 according to DMRT. 
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ยีนที่มีบทบาทในสภาวะที่พืชขาดน า้ ไดแ้ก่ ยีน BADH โดยยีน BADH มีหนา้ที่ควบคุมการสงัเคราะหเ์อนไซม ์ 
ที่ใชส้งัเคราะหส์าร glycine betaine (GB) โดย GB จดัเป็นสาร osmoprotectant ซึ่งจะถูกผลิตและสะสมเมื่อพืชไดร้บัสภาวะ
เครียดจากแรงดนัออสโมติก GB ท าหนา้ที่ช่วยปกป้องเซลลเ์มมเบรน ช่วยลดความเสียหายของเซลลจ์ากความเครียดเนื่องจาก
สญูเสียน า้ และเป็นส่วนประกอบของลิพิดในเมมเบรนท าใหใ้บมีความตา้นทานต่อความเครียด (Liu et al., 2010; Zhang et al., 
2012; Li et al., 2016) มีรายงานชนิดพืชที่ยีน BADH มีการตอบสนองต่อสภาวะแลง้ ไดแ้ก่ ขา้วสาลี (BADH1) ขา้วบารเ์ล่ย ์
(BADH1 และ BADH2) ขา้วฟ่าง (BADH1 และ BADH2) แพร ์(total BADH) (Fitzgerald et al., 2009) ขา้วโพด (Zhang et al., 
2012) และพบ BADH ในกลุ่มพืชทนเค็ม (halotolerant plants) (Wang et al., 2016) ขา้วหอมมะลิ 105 (Hasthanasombut  
et al., 2011) 

จากการศึกษาในครัง้นีส้ามารถจ าแนกยีน BADH2 จากปาลม์น า้มนัพนัธุเ์ทเนอร่าและให้ชื่อว่า EgBADH2 โดยเป็น
ยีนที่มีขนาด 1,512 คู่เบส เมื่อแปลรหัสใหเ้ป็นโปรตีนไดเ้ป็นโปรตีนที่ประกอบดว้ยกรดอะมิโน 503 กรดอะมิโน จากผลการ
วิเคราะห ์hydrophobic plot ดว้ยโปรแกรม TM pred พบว่า โปรตีน EgBADH2 มีส่วนประกอบของ transmembrane domain 
จ านวน 4 โดเมน โดยเชื่อมต่อกันดว้ย loop A-C และพบมี NPA (Asn-Pro-Ala) boxes ซึ่งคลา้ยกับในยีนกลุ่มสงัเคราะหโ์ปรตีน
ชนิด AQPs (aquaporins) ในปาลม์น า้มนั เช่น ยีน NIP6;1 และ NIP5;1 (อญัชนา รอดรงันก และคณะ, 2560) เป็นตวัชีว้่ายีน 
EgBADH2 ในปาลม์น า้มนัมีการสรา้งโปรตีนชนิด AQPs คลา้ยคลึงกับในยีนควบคุมการสงัเคราะหโ์ปรตีนกลุ่ม major intrinsic 
protein (MIPs) ซึ่ง NPA boxes นัน้ประกอบดว้ยล าดบักรดอะมิโนสายสัน้ ๆ ที่มีกรดอะมิโนบางตวัซ า้กัน (high conserved of 
two NPA boxes) ไดแ้ก่ NPA (Asn-Pro-Ala) NPL (Asn-Pro-Leu) และ APL (Ala-Pro-Leu) โดย Ishibashi (2006) รายงานว่า 
มีล าดับกรดอะมิโนที่ซ า้กัน (repeat) ในต าแหน่ง First NPA boxes ของโปรตีนกลุ่ม aquaporins กล่าวคือ NPA พบใน 
กลุ่มโปรตีน AQPs ส่วนกรดอะมิโน NPL พบในกลุ่มโปรตีน SIP2.1 ส าหรบักรดอะมิโน APL เป็นส่วนประกอบของโปรตีน Urch2 
ทัง้นีก้ลุ่มโปรตีน AQPs โปรตีน SIP2.1 และกลุ่มโปรตีน Urch2 เป็นโปรตีน subcellular-aquaporins มีหนา้ที่เก่ียวกับโปรตีน
ช่องทางล าเลียงน า้ (water channel protein) การล าเลียงน า้ (water transport) และรูพรุนช่องทางเขา้ออกของน า้ (formation 
water permeating pore) ในการทดลองนี ้ พบว่า มีกรดอะมิโน ไดแ้ก่ NPA NPL และ APL คลา้ยกับกรดอะมิโนที่พบอยู่ใน
โปรตีนกลุ่ม AQPs SIP2.1 และ Urch2 ตามล าดบั ซึ่งพบไดใ้นกลุ่มพืชทนแลง้ (Ishibashi, 2006) นอกจากนี ้ในยีน EgBADH2 
พบ transmembrane domain จ านวน 4 โดเมน คาดว่าโครงสรา้ง transmembrane domain ที่มีลกัษณะเกลียว helix  
และมีหลาย loops อาจช่วยในการล าเลียงน า้และล าเลียงสารโมเลกุลเล็กผ่านชัน้เมมเบรน lipid bilayer (Shivaraj et al., 2017) 
ส่วน NPA motif มีหนา้ที่ส่งเสริมการสรา้งรูพรุนส าหรบัการเคล่ือนที่ผ่านเขา้ออกของน า้ (water-permeating pore) (Ishibashi, 
2006) 

จากการศึกษาความสัมพนัธเ์ชิงวิวฒันาการและสรา้งเป็น phylogenetic tree โดยเปรียบเทียบความสมัพนัธ์ระหว่าง
ยีน EgBADH2 กับ BADH2 ที่รายงานในพืชหลายชนิด ซึ่งบ่งชีไ้ดว้่า ยีน EgBADH2 จดัอยู่ในกลุ่มยีน BADH2 โดยมี
ความสมัพนัธใ์กลช้ิดกับยีน pdBADH2 ในอินทผลมั ยีน CnBADH2 ในมะพรา้ว ยีน AoBADH2 ในหน่อไมฝ้รั่ง ยีน MaBADH2 
ในกลว้ยพนัธุ ์malaccensis ยีน ZmBADH ในข้าวโพด และยีน AnBADH2 ในสบัปะรด ซึ่งไดร้บัการพิสจูนแ์ลว้ว่ายีนในกลุ่มนี ้
ท าหนา้ที่ควบคุมการสังเคราะหเ์อนไซมท์ี่เก่ียวขอ้งกับการสงัเคราะห ์GB ที่เป็นสาร osmoprotectant ซึ่งถูกผลิตภายใตส้ภาวะ
เครียด (Liu et al., 2010; Sithtisarn et al., 2009) ดงันัน้จึงอาจเป็นไปไดว้่ายีนที่จ าแนกไดจ้ากปาลม์น า้มนัเป็น EgBADH2  
มีรายงานก่อนหน้านีว้่า พืชหลายชนิดในสภาวะขาดน า้จะมีกิจกรรมและการแสดงออกของยีน BADH เพิ่มมากขึน้ เช่น ขา้วโพด 
(Zhang et al., 2012) ออ้ย (บุศริน อิ่มอินทร ์ และคณะ, 2555) และ sugarbeet (Li et al., 2016) แต่ในการศึกษานีพ้บว่า  
ยีน EgBADH2 ในใบของปาลม์น า้มนัที่อยู่ภายใตส้ภาวะขาดน า้จ าลอง นาน 14 วนั มีการแสดงออกของยีนในระดบัลดต ่าลง
เมื่อเทียบกับตน้ปกติ สอดคลอ้งกับ Nakamura et al. (1997) ที่รายงานว่า ขา้วที่ไดร้บัความเค็มมีการแสดงออกของยีน BADH 
ต ่า Wang et al. (2016) รายงานไว้ว่า ชะคราม (Suaeda sp.) มีการแสดงออกของยีน ScBADH ในใบต ่าลง เมื่อไดร้บั PEG 
10% นาน 48 ชั่วโมง เมื่อเทียบกับตน้ที่ไดร้บัน า้ปกติ ส่วนรากและล าตน้มีการแสดงออกของยีนลดต ่าลง หลังไดร้บั PEG 10% 
นาน 48 ชั่วโมง 

ปัจจยัที่อาจส่งผลต่อการแสดงออกของยีน BADH ในปาลม์น า้มนั มีดงันี ้ (1) การขาดน า้ท าใหโ้ปรตีนเสียสภาพ
เนื่องจากขาดน า้ในการรกัษาอุณหภูมิภายในเซลล ์ท าใหเ้ซลลม์ีอุณหภูมิสงู อาจส่งผลต่อการแสดงออกของยีนได ้สอดคลอ้งกับ 
Incharoensakdi and Kum-arb (1998) ที่รายงานว่า ช่วงอุณหภูมิ 25-35 องศาเซลเซียส กิจกรรมของ BADH ลดต ่าลง 
เมื่ออุณหภูมิสงูขึน้ ย่ิงเพิ่มอุณหภูมิมากขึน้จะส่งผลให้กิจกรรมของ BADH ลดต ่าลงมากขึน้ Hasthanasombut et al. (2011) 
รายงานว่า ในขา้วพนัธุห์อมมะลิ 105 ที่ไดร้บัอุณหภูมิ 40 องศาเซลเซียส (heat stress) มีการแสดงออกของยีน OsBADH1 
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ลดลง (2) ความเขม้ขน้เกลือภายในเซลลห์ลงัไดร้บัสภาวะขาดน า้ เมื่อน า้ภายในเซลลล์ดลงท าใหเ้กลือและธาตุอาหารที่สะสม
อยูเ่ขม้ขน้มากขึน้อาจยบัยั้งกิจกรรมของเอนไซม ์ BADH โดย Oishi and Ebina (2005) รายงานว่า เมื่อถ่ายยีน BADH  
จากผักปวยเลง้ และหญ้า zoysia เขา้สู่จุลินทรีย ์E.coli เพื่อทดสอบผลของความเขม้ขน้ของโซเดียมคลอไรด ์(NaCl) ต่อกิจกรรม
ของเอนไซม ์ BADH พบว่า ความเขม้ขน้ของ NaCl ย่ิงสงูขึน้ กิจกรรมของเอนไซม ์ BADH ย่ิงลดต ่าลง (3) โคแฟคเตอรกั์บ 
เอนไซมอ์ื่น ๆ ที่อยู่ในไมโทคอนเดรีย คลอโรพลาสต ์ และไซโตซอล อาจไดร้บัความเสียหายภายใตส้ภาพขาดน า้ จึงมีผลท าให้
การแสดงออกของยีน BADH ลดลง ทั้งนี ้Fitzgerald et al. (2009) กล่าวว่า โคแฟคเตอรต่์าง ๆ  เช่น NAD+ NADP+ มีความส าคญั
ต่อกิจกรรมของเอนไซม ์BADH ซึ่ง BADH มีแอคติวิตีสงูในการใช ้NAD+ เพื่อสงัเคราะห ์GB (4) พืชอาจมีการสูญเสียฟังกช์นั 
(loss of functional) ของยีน BADH ในบางอัลลีล (allele) เช่น ที่พบในขา้ว (Fitzgerald et al., 2009) (5) กลา้ปาลม์น า้มนัที่ปลกู
เลีย้งในระบบไฮโดรโพรนิกสโ์ดยรากแช่ในสารละลาย PEG เป็นเวลานานท าใหภ้ายในเซลลอ์าจไดร้บัออกซิเจนต ่าแลว้สงัเคราะห์
และสะสม acetaldehyde ซึ่งอาจมีผลไปยบัยัง้การแสดงออกของยีน BADH โดย Mitsuya et al. (2009) รายงานว่า ในตน้กลา้
ขา้วสายพนัธุญ่ี์ปุ่ นที่ไดร้บัสภาพน า้ท่วมขังนาน 24 ชั่วโมง พบว่า การแสดงออกของยีน BADH ลดต ่าลง เนื่องจากเมื่อพืชจมน า้
กลไกในการหายใจมีการเปล่ียน pyruvate ไปเป็น acetaldehyde และเอทานอล โดยมียีน OsBADH1 ท าหนา้ที่เปล่ียน 
acetaldehyde ไปเป็น acetate และเขา้สู่วงจร glyoxylate นอกจากนี ้ acetaldehyde ในพืชจะไปยบัยัง้กิจกรรมของเอนไซม ์
BADH เนื่องจาก acetaldehyde เป็น analog ของ BA (betaine aldehyde) (Incharoensakdi and Kum-arb, 1998)  
จึงอาจท าให ้ BADH ท าปฏิกิริยากับ BA ไดไ้ม่สมบูรณเ์ท่าที่ควร ในปัจจุบนันีย้งัไม่ทราบขอ้มูลเก่ียวกับสารตั้งตน้ที่จ าเพาะ
(substrate specificity) และกิจกรรมของ BADH ในพืชที่ชัดเจนมากนกั (Fitzgerald et al., 2009) 

 
สรุปผลการศกึษา 

การศึกษาเพื่อจ าแนกยีน BADH ในปาลม์น า้มนัพนัธุเ์ทเนอร่าที่ไดร้บัสภาวะขาดน า้ พบว่า ยีนนีม้ีขนาด 1,512 คู่เบส 
และแปลงเป็นโปรตีนที่ประกอบดว้ยกรดอะมิโน 503 กรดอะมิโน โดยใหช้ื่อว่า EgBADH2 และเมื่อน ามาสรา้ง phylogenetic 
tree พบว่า EgBADH2 มีความสมัพนัธใ์กลช้ิดและอยู่ในกลุ่มเดียวกันกับยีน BADH2 ในมะพรา้ว อินทผลมั กลว้ยพนัธุ์ 
malaccensis หน่อไมฝ้รั่ง สบัปะรด และขา้วโพด จึงมีความเป็นไปไดว้่ายีนนีใ้นปาลม์น า้มันเป็นยีนชนิด EgBADH2 ส าหรบั
การศึกษารูปแบบการแสดงออกของยีนนีใ้นปาลม์น า้มนัที่ไดร้บัสภาวะขาดน า้โดยใช้สารละลาย PEG6000 ความเขม้ขน้ 30% 
จ าลองสภาวะขาดน า้ พบว่า เมื่อปาลม์น า้มนัอยู่ในสภาวะขาดน า้มีผลท าให้ระดบัการแสดงออกของยีน EgBADH2 ลดลง และ
เมื่อปาลม์น า้มนัอยู่ในสภาวะขาดน า้นานขึน้ระดบัการแสดงออกของยีน EgBADH2 ก็ย่ิงต ่าลง และต ่าที่สุดในวนัที่ 6 หลงัไดร้บั
สภาวะขาดน า้ โดยรูปแบบการแสดงออกของยีน EgBADH2 ในปาลม์น า้มนัมีการแสดงออกแบบลดลง (down regulation)  
เมื่อไดร้บัสภาวะขาดน า้ยาวนานขึน้ จากการศึกษานี ้สะทอ้นใหเ้ห็นว่า EgBADH2 มีบทบาทส าคญัในการตอบสนองต่อสภาวะ
ขาดน า้ในปาลม์น า้มนั ซึ่งจ าเป็นตอ้งมีการศึกษาเพิ่มเติมเพื่อทราบถึงระดบัการแสดงออกของยีนนีใ้นปาลม์สายพันธุ์ต่าง ๆ  
ที่ไดร้ับสภาวะขาดน า้ เพื่อหาความเชื่อมโยงของลักษณะทนทานหรืออ่อนแอต่อสภาวะขาดน า้กับระดับการแสดงออกของยีน  
ซึ่งอาจสามารถพฒันาเป็นเคร่ืองหมายโมเลกุลชนิด gene targeted marker เพื่อใชใ้นการคัดเลือกปาลม์น า้มนัทนแลง้ได้ 

 
กิตติกรรมประกาศ 

ขอขอบคุณ ศูนยว์ิทยาการขัน้สงูเพื่อเกษตรและอาหาร และภาควิชาพืชไร่นา คณะเกษตร ก าแพงแสน มหาวิทยาลยั 
เกษตรศาสตร ์ ที่ใหทุ้นสนบัสนุนการวิจยั และขอขอบคุณศูนยเ์ทคโนโลยีชีวภาพเกษตร มหาวิทยาลยัเกษตรศาสตร ์ วิทยาเขต
ก าแพงแสน และศูนยค์วามเป็นเลิศดา้นเทคโนโลยีชีวภาพเกษตร ส านกัพฒันาบัณฑิตศึกษาและวิจยัดา้นวิทยาศาสตรแ์ละ
เทคโนโลยี ส านกังานคณะกรรมการการอุดมศึกษา ที่ใหค้วามอนุเคราะหเ์คร่ืองมือ อุปกรณ ์และสถานที่ในการท าวิจยั 
  



32  วารสารเกษตรพระจอมเกลา้ 2563 : 38 (1) : 24 - 33 

เอกสารอ้างอิง 
บุศริน อิ่มอินทร,์ นงลกัษณ์ เทียนเสรี และสนธิชัย จันทรเ์ปรม. 2555. การบ่งชีย้ีนท่ีควบคุมการสรา้ง betaine aldehyde dehydrogenase  

ท่ีออ้ยใชต้อบสนองต่อสภาพขาดน า้. ใน การประชุมวิชาการแห่งชาติ มหาวิทยาลยัเกษตรศาสตร์ วิทยาเขตก าแพงแสน ครัง้ที ่9.  
น. 2166-2173. 

อญัชนา รอดรงันก, กนกวรรณ เท่ียงธรรม และสนธิชัย จันทรเ์ปรม. 2560. การจ าแนก และรูปแบบการแสดงออกของยีน NIP6;1 (Boric Acid 
channel for preferential transport of boron) ในปาลม์น ้ามนัชนิดเทอเนร่า. ว.วิทย.กษ. 48 (2): 174-185. 

Ali, Q., Ehahi, M., Hussain, B., Khan, N. H., Ali, F., and EIahi, F. 2011. Genetic improvement of maize (Zea mays L.) against drought 
stress: An overview. Agri. Sci. Res. J. 10: 228- 237.  

Amudha, J., and Balasubramani, G. 2011. Recent molecular advances to combat abiotic stress tolerance in crop plants.  
Biotechnol. Mol. Biol. Rev. 6 (2): 31-58. 

Beule, T., Camps, C., Debiesse, S., Tranchant, C., Dussert, S., Sabau, X., Jaligot, E., Alwee, S. S. R. S., and Tregear, J. W. 2011. 
Transcriptome analysis reveals differentially expressed genes associated with the mantled homeotic flowering abnormality 
in oil palm (Elaeis guineensis). Tree Genetics & Genomes 7: 169-182. 

Blumwald, E. 2000. Sodium transport and salt tolerance in plants. Curr. Opin. Cell Biol. 12: 431- 434. 
Bray, E. A., Bailey-Serres, J., and Weretilnyk, E. 2000. Responses to abiotic stresses. pp. 1158- 249. In: W. Gruissem, B. Buchannan, 

R. Jones, eds. Biochemistry and Molecular Biology of Plants. American Society of Plant Physiologists. 
Fitzgerald, T. L., Waters, D. L. E., and Henry, R. J. 2009. Betaine aldehyde dehydrogenase in plants. Plant Biol. 11: 119-130. 
Hasthanasombut, S., Paisarnwipatpong, N., Triwitayakorn, K., Kirdmanee, C., and Supaibulwatana, K. 2011. Expression of  

OsBADH1 gene in Indica rice (Oryza sativa L.) in correlation with salt, plasmolysis, temperature and light stresses.  
POJ. 4 (7): 400-407. 

Hualkasin, W., Thongin, W., Petsean, K., Phongdara, A., and Nakkaew, A. 2013. Molecular cloning and characterization of the late 
embryogenesis abundant group 4 (EgLEA4) gene from oil palm (Elaeis guineensis Jacq.). Songklanakarin J. Sci. Technol. 
35 (3): 275-285.  

Incharoensakdi, A., and Kum-arb, U. 1998. Betaine aldehyde dehydrogenase from a halotolerant cyanobacterium Aphanothece 
halophytica: purification, properties, and regulation by salinity.1998. J. Sci. Soc. 24: 231-240. 

Ishibashi, K. 2006. Aquaporin subfamily with unusual NPA boxes. Biochim Biophys Acta. 1758: 989-993. 
Jiang, T., Fountain, J., Davis, G., Kemerait, R., Scully, B., Lee, R. D., and Guo, B. 2012. Root morphology and gene expression 

analysis in response to drought stress in maize (Zea mays). Plant Mol. Biol. Rep. 30: 360-369. 
Laksana, C., and Chanprame, S. 2015. A simple and rapid method for RNA extraction from young and mature leaf of oil palm  

(Elaeis guineensis Jacq.). ISSAAS J. 21 (1): 96-106. 
Lam, M. K., Tan, K. T., Lee, K. T., and Mohamed, A. R. 2009. Malaysian palm oil: surviving the food versus fuel dispute  

for a sustainable future. Renew Sust. Energ Rev.13: 1456-1464.  
Li, G., Wu, H., Sun, Y., and Zhang, S. 2016. Betaine aldehyde dehydrogenase (BADH) expression and betaine production in 

sugarbeet cultivars with different tolerances to drought stress. Sugar Tech. 18 (4): 420-423. 
Liu, J., Zeng, H., Li, X., Xu, L., Wang, Y., Tang, W., and Han, L. 2010. Isolation and characterization of the betaine aldehyde 

dehydrogenase gene in Ophiopogon japonicas. Open Biotechnol J. 4: 18-25. 
Lu, Y., Xu, J., Yuan, Z., Hao, Z., Xie, C., Li, X., Shah, T., Lan, H., Zhang, S., Rong, T., and Xu, Y. 2012. Comparative LD mapping 

using single SNPs and haplotypes identifies QTL for plant height and biomass as secondary traits of drought tolerance  
in maize. Mol. Breeding. 30 (1): 407-418. 

Mitsuya, S., Yokota, Y., Fujiwara, T., Mori, N., and Takabe, T. 2009. OsBADH1 is possibly involved in acetaldehyde oxidation  
in rice plant peroxisomes. FEBS Letters 583: 3625-3629. 

Nakamura, T., Yokota, S., Muramoto, Y., Tsutsui, K., Oguri, Y., Fukui, K., and Takabe, T. 1997. Expression of a betaine aldehyde 
dehydrogenase gene in rice, a glycinebetaine non-accumulator, and possible localization of its protein in peroxisomes. 
Plant J. 11 (5): 1115-1120.  

Oishi, H., and Ebina, M. 2005. Isolation of cDNA and enzymatic properties of betaine aldehyde dehydrogenase from Zoysia 
tenuifolia. J. Plant Physiol. 162: 1077-1086.  

Parmentier-Line, C. M., Panta, G. R., and Rowland, L. J. 2002. Changes in dehydrin expression associated with cold,  
ABA and PEG treatments in blueberry cell cultures. Plant Sci. 162: 273-282. 

Rival, A., and Jaligot, E. 2010. Oil palm biotechnologies are definitely out of infancy. O.C.L.17 (6): 368-374. 
Rodriguez, M., Canales, E., Borroto, C. J., Carmona, E., Lopez, J., Pujol, M., and Borras-Hidalgo, O. 2006. Identification of genes 

induced upon water-deficit stress in a drought-tolerant rice cultivar. J. Plant Physiol. 163 (5): 577-584. 
Shivaraj, S. M., Deshmukh, R. K., Rai, R., Belanger, R., Agrawal, P. K., and Dash, P. K. 2017. Genome-wide identification, 

characterization, and expression profile of aquaporin gene family in Flax (Linum usitatissimum). Sci. Rep. 17 p. 



King Mongkut’s Agr. J. 2020 : 38 (1) : 24 - 33  33 

Sithtisarn, S., Harinasut, P., Pornbunlualap, S., and Cha-um, S. 2009. Accumulation of glycinebetaine and betaine aldehyde 
dehydrogenase activity in Eucalyptus camaldulensis clone T5 under in vitro salt stresss. Kasetsart J. (Nat Sci.) 43 (5):  
146-152. 

Sun, C. X., Cao, H. X., Shao, H. B., Lei, W. T., and Xiao, Y. 2011. Growth and physiological responses to water and nutrient stress  
in oil palm. Afr. J. Biotech. 10 (51): 10465-10471. 

Wang, F. W., Wang, M. L., Guo, C., Wang, N., Li, X. W., Chen, H., Dong, Y. Y., Chen, X. F., Wang, Z. M., and Li, H.Y. 2016.  
Cloning and characterization of a novel betaine aldehyde dehydrogenase gene from Suaeda corniculata.  
Genet. Mol. Res. 15 (2): 14. 

Yu, X., Bai, G., Liu, S., Luo, N., Wang, Y., Richmond, D. S., Pijut, P. M., Jackson, S. A., Yu, J., and Jiang, Y. 2013. Association of 
candidate genes with drought tolerance traits in diverse perennial ryegrass accessions. J. Exp. Bot. 64 (6): 1537-1551.  

Zhang, L., Gao, M., Hu, J., Zhang, X., Wang, K., and Ashraf, M. 2012. Modulation role of abscisic acid (ABA) on growth,  
water relations and glycine betaine metabolism in two maize (Zea mays L.) cultivars under drought stress.  
Int. J. Mol. Sci. 13: 3189-3202. 

 
วนัรบับทความ (Received date) : 4 ก.ค. 61 
วนัแกไ้ขบทความ (Revised date) : 4 ต.ค. 61 

วนัตอบรบับทความ (Accepted date) : 7 พ.ย. 61 
   

https://www.ncbi.nlm.nih.gov/pubmed/27420939

