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การโคลนยีน arsenate reductase และ phytochelatin synthase ที่ตอบสนองตอสาร
หนูในขาวอินดิกาพันธุขาวดอกมะลิ 105 
Molecular cloning of arsenate reductase and phytochelatin synthase genes 
related to arsenic response in Oryza sativa L. ssp. indica cv. Khao Dawk Mali 105 
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บทคัดยอ 

สารหนู (arsenic, As) ท่ีสะสมในพืชเปนปริมาณ
สูงจะสงผลใหเกิดการยับยั้งการเจริญเติบโตของพืชได 
ดังนั้นเมื่อพืชไดรับสารหนูเขาทางเซลลราก จึงเกิดกลไก
การลดความเปนพิษของสารหนูที่เขาสูเซลลพืชดวย
เอนไซมหลัก คือ arsenate reductase (AR) และ 
phytochelatin synthase (PCS) งานวิจัยนี้ไดโคลนยีนท่ี
เกี่ยวของกับกลไกดังกลาวจากรากของขาวพันธุขาวดอกมะลิ
105 ท่ีไดรับสารหนู โดยพบวายีน arsenate reductase ท่ี
โคลนไดประกอบดวยนิวคลีโอไทด 414 คูเบส กําหนดการ
สรางสายโพลีเปปไทด 137 เรสซิดิวส ท่ีประกอบดวย
ลําดับกรดอะมิโนสวนอนุรักษ HisCys(X)5Arg ซึ่งมีหนาท่ี
สําคัญตอปฏิกิริยารีดักเทส และพบวามีความคลายกับ 
arsenate reductase ท่ีไดจากขาวแอฟริกา (Oryza glaberrima 
Steud.) นอกจากนี้ยังไดโคลนบางสวนของยีน phytochelatin 
synthase ในบริเวณสวนปลาย 3' ของยีน ขนาด 1,498 คูเบส 
ประกอบดวยยีนขนาด 873 คูเบส กําหนดการสรางสายโพ
ลีเปปไทดท่ีมีความยาวกรดอะมิโน 290 เรสซิดิวส ลําดับ
กรดอะมิโนความคลายกับ phytochelatin synthase ของขาว
สาลี (Triticum aestivum L.) ท้ังยังพบกรดอะมิโนสวน
อนุรักษ CyCys(X)3Cys(X)2Cys บริเวณปลาย C-terminus 
ซึ่งมีหนาท่ีสําคัญในการจับกับโลหะหนักและสารหนู 
 

ABSTRACT 
Accumulation of arsenic (As) in plants can 

severely inhibit plant growth. Once the arsenic is 
taken up by roots, arsenic detoxification enzymes 
such as arsenate reductase (AR) and phytochelatin 
synthase (PCS) are up-regulated in response to 
arsenic accumulation. In this study, the two-
detoxification enzymes were cloned from roots of 
arsenic-treated Oryza sativa L. ssp. indica, cv. Khao 
Dawk Mali 105 (Jasmine rice). The results showed 
that the AR gene consists of 414 bp encoding a 
polypeptide with 137 amino acids long. This encoded 
amino acid sequence contains the consensus motif 
HisCys(X)5Arg that is essential for reductase activity 
and is similar to the arsenate reductase polypeptide 
from African rice (Oryza glaberrima Steud.). 
Moreover, the partial phytochelatin synthase gene at 
3' end, 1,498 bp containing 873 coding sequence, 
was successfully cloned. The obtained phytochelatin 
synthase gene encoding for a 290 amino acid 
polypeptide was highly related to phytochelatin 
synthase from Triticum aestivum L. The deduced 
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amino acid sequence contained consensus motif 
CysCys(X)3Cys(X)2Cys at C-terminal which serves 
as a sensor for heavy metal ions and arsenic. 
 
คําสําคัญ: ขาว; พันธุขาวดอกมะลิ 105; สารหนู; อาร
เซเนต รีดักเทส; ไฟโทคีลาติน ซินเทส 
Keywords: Oryza sativa; Khao Dawk Mali 105; 
arsenic; arsenate reductase; phytochelatin synthase 
 

บทนํา 
ขาวเปนพืชเศรษฐกิจ ท่ีมีความสําคัญของ

ประเทศไทย ท้ังนี้เพราะการเกษตรสวนใหญของประเทศ
ปลูกขาวเปนพืชหลัก อยางไรก็ตามปจจุบันมีรายงานพบ
การปนเปอนของสารหนูในเมล็ดขาว (Meharg et al., 2008) 
ซึ่งนอกจากจะสงผลกระทบตอคุณภาพของขาวแลว ยังสง 
ผลตอสุขภาพของผูบริโภค โดยเฉพาะอยางยิ่งในประเทศที่
บริโภคขาวเปนอาหารหลัก การปนเปอนสารหนูของขาว
มาจากดินท่ีใชปลูก ซึ่งปลูกในที่ชุมน้ําและน้ําท่ีปนเปอน
สารหนู สารหนูจะถูกดูดซึมทางรากสงตอผานทอลําเลียง
น้ําไปยังยอด และสะสมในเมล็ดขาวในที่สุด (Zhao, 2008) 
เนื่องจากสารหนูไมใชธาตุอาหารท่ีจําเปนตอพืช ดังนั้น
หากพืชไดรับสารหนูและเกิดการสะสมในพืชเปนปริมาณ
สูง อาจสงผลใหเกิดการยับย้ังการเจริญเติบโตของพืชได 
นอกจากนี้สารหนูท่ีสะสมในเมล็ดขาวยังจัดเปนสารพิษท่ีมี
ผลเสียตอสุขภาพของมนุษยอีกดวย (Meharg, 2004) 

สารหนูท่ีพบในเซลลส่ิงมีชีวิตจัดเปนอนินทรียสาร
ท่ีอยูใน 2 รูปแบบ คือ arsenate (AsV) และ arsenite 
(AsIII) ในเซลลพืชจะเกิดปฏิกิริยารดัีกชันเปล่ียนสารหนู
ในรูป arsenate (AsV) ใหเปน arsenite (AsIII) โดย
เอนไซม arsenate reductase (AR) (Ghosh et al., 1999) 
จากนั้นสารหนูในรูป arsenite บางสวนจะถูกสงขึ้นไปยัง
ยอดแลวสะสมในเมล็ด บางสวนจะเขาจับกับโปรตีน phyto-
chelatin (PCs) ซึ่งถูกสรางมาจากเอนไซม phytochelatin 
synthase (PCS) โดยใช glutathione (GSH) เปนสารตั้ง
ตน โดย arsenite จะจับเขากับโปรตีน phytochelatin 
เปนองคประกอบรวมและเขาไปสะสมในแวคิวโอลเพื่อลด
ความเปนพิษในเซลล (Waqar et al., 2009) 

ในส่ิงมีชีวิตหลายๆ ชนิด ปฏิกิริยารีดักชันโดย
เอนไซม arsenate reductase เปนขั้นตอนแรกใน

ขบวนการเมตาบอลิซึมของสารหนูท่ีเกิดขึ้นภายในเซลล 
และนับวาเปนขั้นตอนสําคัญ เพราะมีผลตอขบวนการลด
ความเปนพิษของสารหนู และการกําจัดสารหนูซึ่งเปน
ขบวนการที่จะเกิดขึ้นถัดไป (Ghosh et al., 1999; 
Radabaugh and Aposhian, 2000; Mukhopadhyay 
and Rosen, 2002) 

พิษของสารหนูหรือโลหะหนักท่ีมีตอพืชเกิดจาก
สาเหตุหลายประการ เชน โลหะหนักเขาจับกับโปรตีน
บริเวณหมู thioyl-, carboxyl- หรือ histidyl- ทําใหมีผลตอ
กิจกรรมและหนาท่ีของโปรตีนตางๆ ภายในเซลล หรืออาจ
ทําใหเกิด reactive oxygen species (ROS) ซึ่งเปนพิษตอ
เซลล ดังนั้นพืชจึงมีการปองกันตนเองโดยการกระตุนการ
ทํางานของระบบขจัดอนุมูลอิสระ (Sharma and Dietz, 
2008) รวมถึงการสราง phytochelatin และ glutathione 
ซึ่งใชเปนสารตั้งตน (Cobbett and Goldsbrough, 2002) 
นอกจาก glutathione จะถูกใชเปนสารตั้งตนแลวยังมีบทบาท
รวมในการขจัดอนุมูลอิสระอีกดวย (May et al., 1998) มี
รายงานวาการเพ่ิมการแสดงออกของยีน phytochelatin 
synthase และการสังเคราะห glutathione ในพืชสงผลให
พืชสามารถตานทานตอแคดเมียมไดดีขึ้น แตอยางไรก็
ตามหากมากเกินไปก็อาจทําใหเกิด oxidative stress ได 
(Nocito et al., 2006) 

เนื่ องจากยังไมมีการศึกษาชนิดของยีนท่ี
เกี่ยวของกับขบวนการเมตาบอลิซึมของสารหนูในขาว
สายพันธุไทยที่ปลูกเปนการคา ดังนั้นการศึกษาคร้ังนี้จึง
มุงเนนการโคลนและวิเคราะหยีน ท่ีเกี่ยวของกับการลด
ความเปนพิษของสารหนูในเซลลรากขาวพันธุขาวดอกมะลิ 
105 จํานวน 2 ยีน คอื arsenate reductase (AR) และ 
phytochelatin synthase (PCS) ซึ่งขอมูลท่ีไดนี้จะเปน
ประโยชนตอการปรับปรุงพันธุขาวท่ีสามารถตานทานตอ
สารหนูไดในอนาคต 
 

อุปกรณและวิธีการ  
การเตรียมตัวอยางพืช 

นําเมล็ดขาวพันธุขาวดอกมะลิ 105 (Oryza sativa 
L. spp. indica, cv. Khao Dawk Mali 105) จํานวน 100 เมล็ด 
มาปลูกในภาชนะปลูกขนาด 17x30x15 เซนติเมตร ท่ีเติม
น้ํา 500 มิลลิลิตร ท้ังหมด 6 ใบ โดยแบงเปน 2 ชุดการ
ทดลอง ชุดละ 3 ใบ (3 ซ้ํา) เปนเวลา 1 สัปดาห จากนั้น
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เปล่ียนน้ําในภาชนะชุดท่ี 1 เปนน้ํากล่ันปริมาตร 500 มิลลิลิตร 
(ชุดควบคุม) และชุดท่ี 2 เปนสารหนูท่ีความเขมขน 50 
ไมโครโมลาร ปริมาตร 500 มิลลิลิตร เปนเวลาอีก 3 
สัปดาห โดยตรวจสอบปริมาตรน้ําในภาชนะปลูกทุกๆ 24 
ชั่วโมง ใหมีปริมาตร 500 มิลลิลิตรอยูเสมอ บันทึกการงอก 
การเจริญเติบโต และการเปลี่ยนแปลงทุกสัปดาหจนครบ 4 
สัปดาห แลวแยกเอาบริเวณรากมาสกัดอารเอ็นเอ 
 
การแยกอารเอ็นเอรวม 

สกัดอารเอ็นเอรวมดวย Trizol reagent (Gibco 
BRL, USA) จากรากของขาวพันธุขาวดอกมะลิ 105 ท่ี
ไดรับสารหนูโดยใชวิธีการตามเอกสารแนะนําของบริษัท 

 

การสังเคราะหยีนจากอารเอ็นเอรวมดวยวิธี RT-PCR 
นําอารเอ็นเอรวมที่แยกไดจากรากขาวปริมาณ 

5 ไมโครกรัมตอไมโครลิตร มาสังเคราะหดีเอ็นเอสายแรก 
โดยใช Ready-To-Go You-Prime first strand beads 
(GE Healthcare Biosciences, USA) นําดีเอ็นเอสายแรก
มาเปนตนแบบในการสังเคราะหยีนเปาหมายดวยเทคนิค
พีซีอาร โดยใชเอนไซม i-taq DNA Polymerase (Intron 
Biotechnology, Korea) ไพรเมอรท่ีใชในการสังเคราะห 
arsenate reductase คือ ไพรเมอร forward AR1_F 
(5’ATGGCGCGGAGCGTGTCGTAC3’) และไพรเมอร 
reverse ARend_R (5’TTACAACTCAGGTTCTTCAG 
GTGA3’) ท่ีจําเพาะตอยีน และสังเคราะห phytochelatin 
synthase ทางดานปลาย 3’ ดวยไพรเมอร forward 
PCS679_F (5’GGGTTCATGCTTATCTCAAG3’) และ
ไพรเมอร reverse ท่ีมี oligodT 233RACE(T) (5’GACTC 
GAGTCGACATCGTTTTTTTTTTTTTTTTT3’) ทํา
ปฎิกิริยาพีซีอารดังนี้ รอบที่ 1 ท่ี 94 องศาเซลเซียส 5 
นาที รอบที่ 2-30 ท่ี 94 องศาเซลเซียส 30 วินาที, 60 
องศาเซลเซียส 30 วินาที และ 72 องศาเซลเซียส 30 
วินาที และรอบสุดทาย ท่ี 72 องศาเซลเซียส 5 นาที 
 
การโคลนยีน 

นําชิ้นดีเอ็นเอท่ีสังเคราะหไดเชือ่มตอกับเวคเตอร  
pGEM-T (Promega Corporation, USA) แลวนําไปบม
ท่ีอุณหภูมิ 22 องศาเซลเซียส นาน 1 ชั่วโมง จากนั้น

ถายพลาสมิดสายผสมเขาสู Escherichia coli สายพันธุ 
XL-1 Blue โดยใชเทคนิค heat-shock transformation 
(Sambrook et al., 2001) คัดเลือกโคโลนจีาก -galactosidase 
assay และตรวจสอบดวยเทคนิคพีซีอารโดยใชไพรเมอร
จําเพาะขางตน สําหรับตรวจสอบยีน arsenate reductase 
และ phytochelatin synthase จากนั้นแยกพลาสมิดจาก
โคโลนีสีขาวที่มียีนสายผสมดวยเทคนิค alkaline lysis 
ตามวิธีของ Sambrook et al. (2001) แลวหาลําดับเบส
ของยีนท่ีโคลนไดโดยสงบริษัท Macrogen (Korea) 
 
การเปรียบเทียบลําดับนิวคลีโอไทดกับฐานขอมูล 

นําลําดับนิวคลีโอไทดของยีนท่ีโคลนได มาแปล
รหัสเปนกรดอะมิโน ดวยโปรแกรม ORF finder (http:// 
www.ncbi.nlm.nih.gov/gorf/) จากนั้นสืบคนลําดับนิวคลีโอไทด
ท่ีคลายกันท่ีมีรายงานอยูในฐานขอมูล โดยใชโปรแกรม 
BLAST (http://blast.ncbi.nlm.nih.gov/Blast.cgi) เปรียบเทียบ
ความเหมือนและความแตกตางของลําดับกรดอะมิโนท่ีได 
กับลําดับกรดอะมิโนของโปรตีนท่ีมีรายงานในฐานขอมูล 
ดวยโปรแกรม ClustalW (http://www.ebi.ac.uk/Tools/ 
msa/clustalw2/) และสราง phylogenetic tree ดวย
โปรแกรม MEGA 4.0 (http://www.megasoftware.net) 
(Tamura et al., 2007) 
 

ผลการทดลองและวิจารณ  
การเจริญเติบโตของพืช 

ขาวพันธุขาวดอกมะลิ 105 ท่ีปลูกในน้ําเปน
เวลานาน 1 สัปดาห มีการเจริญเปนปกติ เมื่อยายขาวมา
ปลูกในน้ําท่ีมีสารหนูความเขมขน 50 ไมโครโมลาร นาน 
2 และ 3 สัปดาห มีอัตราการรอดชีวิตรอยละ 63 และ 45 
ตามลําดับ โดยตนขาวมีอาการตนสีเหลือง ตนชะงักการ
เจริญเติบโตและรากสั้น ในสัปดาหท่ีส่ีนับตั้งแตการเพาะ
เมล็ดขาว 
 

การสังเคราะหยีนดวยวิธี RT-PCR 
จากการสังเคราะหยีน arsenate reductase 

ดวยวิธีพีซีอารพบวาไดผลผลิตพีซีอารขนาด 414 คูเบส 
เมื่อสังเคราะหยีน phytochelatin synthase ทางดาน
ปลาย 3’ พบวาไดผลผลิตพีซีอารขนาด 1,498 คูเบส   
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นําผลผลิตพีซีอารท่ีอยูในพลาสมิดสายผสมถายเขาสู E. 
coli เมื่อตรวจสอบดวยเทคนิคพีซีอารพบโคโลนีสีขาวท่ี
ผานการคัดเลือกจํานวน 2 และ 4 โคโลนี ท่ีไดรับพลาสมิด
สายผสมท่ีมียีน arsenate reductase และ phytochelatin 
synthase ตามลําดับ นําพลาสมิดท่ีไดไปหาลําดับเบส 
 
การวิเคราะหยีน arsenate reductase  

ลําดับนิวคลีโอไทดของยีน arsenate reductase 
ท่ีไดจากเซลลรากของขาวพันธุขาวดอกมะลิ 105 มีขนาด 414 
คูเบส (accession no. KJ200296) เมื่อนํามาแปลรหัส
เปนกรดอะมิโนดวยโปรแกรม ORF finder สามารถแปล
รหัสได 1 open reading frame (ORF) ท่ีกําหนดการ
สรางสายโพลีเปปไทดขนาดความยาว 137 เรสซิดิวส 

เมื่อนําขอมูลการจัดเรียงตัวของกรดอะมิโนท่ีไดมา
เปรียบเทียบกับโปรตีนท่ีมีรายงานอยูในฐานขอมูลโดยใช
โปรแกรม BLASTP พบวามีความคลายคลึงกับโปรตีนท่ี
พบในพืชหลายชนิด โดยเฉพาะในกลุมธัญพืช (Table 1) 
ไดแก ขาวแอฟริกา (Oryza glaberrima Steud.), ขาวฟาง 
(Sorghum bicolor (L.) Moench.), ขาวโพด (Zea mays L.) 
และ ขาวบารเลย (Hordeum vulgare L.) เปนตน คิดเปน
รอยละ 99, 85, 83, และ 83 ตามลําดับ 

จากการเปรียบเทียบลําดับกรดอะมิโนกับโปรตีน
ท่ีมีรายงานอยูในฐานขอมูล พบวามีความคลายกับพืช

ชนิดตางๆ คิดเปนรอยละ 48–99 (Table 1) ประกอบ 
ดวยพืชใบเล้ียงเด่ียว 7 ชนิด ไดแก ขาวแอฟริกา, ขาวฟาง, 
ขาวโพด, ขาวบารเลย, ขาวฟางหางกระรอก (Setaria 
italic (L.) P.Beauv.), purple false brome (Brachy-
podium distachyon (L.) P.Beauv.) และ velvet grass 
(Holcus lanatus L.) พืชใบเล้ียงคูอีก 2 ชนิด ไดแก มัน
ตอเผือก (Ipomoea batatas (L.) Lam.) และอะราบิดอฟ
ซิส (Arabidopsis thaliana (L.) Heynh.) รวมท้ังเฟรน 
ไดแก กูดหมาก (Pteris vittata L.) และยังพบลําดับ
กรดอะมิโนอนุรักษเปนโมทิฟ (motif) คือ HisCys(X)5Arg 
ในพืชทุกชนิด (Figure 1) โดยในขาวพันธุขาวดอกมะลิ 105 
มีลําดับกรดอะมโินเปน His70CyS71AlaLeuSerLysValArg77 

เมื่อวิเคราะหความสัมพันธของโปรตีนดวย 
phylogenetic tree โดยใชโปรแกรม MEGA 4.0 (Figure 2) 
พบวาโปรตีน arsenate reductase ในขาวพันธุขาวดอก
มะลิ 105 ถูกจัดอยูในกลุมเดียวกับขาวแอฟริกา และมี
ความใกลชิดกับโปรตีน arsenate reductase ท่ีพบในขาว
ฟาง, ขาวโพด, ขาวฟางหางกระรอก, ขาวบารเลย และ 
purple false brome ซึ่งจัดเปนพืชใบเล้ียงเด่ียวเชนเดียวกัน 
ในขณะท่ีมีความแตกตางจากพืชใบเล้ียงคู ไดแก มันตอ
เผือกและอะราบิดอฟซิส รวมท้ัง arsenate reductase 
จากกูดหมากซึ่งจัดเปนเฟรน จึงถูกจัดออกจากกลุมของ
พืชใบเล้ียงเดี่ยวและใบเล้ียงคู 

 
Table 1 Comparison of amino acid sequence similarity between Jasmine rice arsenate reductase and other 
reductase genes found in GenBank. 

Accession No. Plant species Common name Amino acids %Identity
KJ200296 Oryza sativa L. spp. indica, cv. 

Khao Dawk Mali 105
Jasmine rice 105 137 100 

I1QVM3 Oryza glaberrima Steud. African rice 137 99 
C5WTH4 Sorghum bicolor (L.) Moench. Sorghum 131 85 
B6TQK1 Zea mays L. Corn 131 83 
M0WIP5 Hordeum vulgare L. Barley 130 83 
XP_004983768 Setaria italic (L.) P.Beauv. Foxtail millet 131 83 
I1I5V8 Brachypodium distachyon (L.) 

P.Beauv. 
Purple false brome 131 82 

AAU11500 Holcus lanatus L. Velvet grass 131 71 
ADK38620 Ipomoea batatas (L.) Lam. Sweet potato 139 57 
ABM05620 Pteris vittata L. Chinese brake fern 130 48 
NP_568119 Arabidopsis thaliana (L.) Heynh. Mousear cress 130 59 
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 Sorghum_bicolor

 Zea_mays

 Setaria_italica

 Hordeum_vulgare

 Brachypodium_distachyon

 oryza_sativa

 Oryza_glaberrima

 Holcus_lanatus

 Ipomoea_batata

 Arabidopsis_thaliana

 Pteris_vittata

98

100

97

93
97

72

52

85

0.05

Ipomoea_batata               MTRS--TTYITASQLLSLKR-RPNIAIVDVRDDERSCDGHIAGSLHFASD 47 
Arabidopsis_thaliana         MARS--ISYITSTQLLPLHR-RPNIAIIDVRDEERNYDGHIAGSLHYASG 47 
oryza_sativa                 MARS--VSYVSAAKLLAMARGNPRVAIIDVRDEERSYQAHIGRSHHFSSR 48 
Oryza_glaberrima             MARS--VSYVSAAKLLAMARGNPRVAIIDVRDEERSYQAHIGGSHHFSSR 48 
Sorghum_bicolor              MARS--VSYVSAAKLVSMARGNPRLAIIDVRDEERSYQAHIAGSHHFASG 48 
Zea_mays                     MARS--VSYVSAAKLVSMARGNPRLAIIDVRDEERSYQAHIAGSHHFASG 48 
Setaria_italica              MARS--VSYVSAAKLVSMARGNPRVAIIDVRDEERSYQAHIAGSHHFASG 48 
Hordeum_vulgare              MARS--VSYVSAAKLVSMARGN-RVAVIDVRDEERSYQAHIAGSHHFASG 47 
Brachypodium_distachyon      MARS--VSCVSAAKLVSMTRGNNRLAVIDVRDEERSYQAHIAGSHHFASG 48 
Holcus_lanatus               MARKG-VSYVTAAELVSLVR-DPRVAIIDVRDEERICDAHIAGSHHYASD 48 
Pteris_vittata               MASLHTLSYITASELQRLQP-NSKLAIIDVRDEERSYDGHIAGSWHFASD 49 
                             *:     : :::::*  :     .:*::****:**  :.**. * *::*  
 
Ipomoea_batata               TFLDKLPSLVQSVKGKDTLVFHCALSQVRGPKCARRLAEYLSDEMQDDAG 97 
Arabidopsis_thaliana         SFDDKISHLVQNVKDKDTLVFHCALSQVRGPTCARRLVNYL-DEKKEDTG 96 
oryza_sativa                 SFAARLPELARATGDKDTVVFHCALSKVRGPSCAKMFSDYL-SETKEESG 97 
Oryza_glaberrima             SFAARLPELARATGDKDTVVFHCALSKVRGPSCAKMFSDYL-SETKEESG 97 
Sorghum_bicolor              SFEARMPELARAASGKDTLVFHCALSQVRGPTCARMFSDYL-SETKEDSG 97 
Zea_mays                     SFEARMPELVRAASGKDTLVFHCALSQVRGPTCARMFSDYL-SETKEDSG 97 
Setaria_italica              SFAARMPELVQAASGKDTLVFHCALSQVRGPTCARMFFDYL-SETKEDSE 97 
Hordeum_vulgare              SFAARMPELVRATSGKDTLVFHCALSQVRGPSCARMFSDYL-SESKEDSG 96 
Brachypodium_distachyon      SFAARLPELVRATSGKDTLVFHCALSQVRGPSCARMFSDYL-SESKEDSG 97 
Holcus_lanatus               GFAERLPEIAEATRAKETLVFHCALSQVRGPTCARMFSDYL-SEAKEDSG 97 
Pteris_vittata               TFVEELPALVGKLEGQEAVVFHCAKSQIRGPTCAKKFVDHL-ATLASYKN 98 
                              *  .:. :.     ::::***** *::***.**: : ::*     .    

HC.....R 
Ipomoea_batata               IKNIMVLERGYNGWEASGRPVCRCTDVFCKDNSEHGQQSNQS 139 
Arabidopsis_thaliana         IKNIMILERGFNGWEASGKPVCRCAEVPCKGDCA-------- 130 
oryza_sativa                 TKNIMVLERGFNGWELSGQPVCRCTDAPCKGTCSPEEPEL-- 137 
Oryza_glaberrima             TKNIMVLERGFNGWELSGQPVCRCTDAPCKGTCSPEEPEL-- 137 
Sorghum_bicolor              IKNIMVLELGFNGWEGSGQPVCRCTDAPCKGTCC-------- 131 
Zea_mays                     IKNIMVLERGFNGWEVSGQPVCSCTDAHCKGTCS-------- 131 
Setaria_italica              IKNIMVLELGFNGWEVSGQPVCRCTDAPCKGTCS-------- 131 
Hordeum_vulgare              IKNIMVLERGYNGWEISGQPVCHCKDAPCKGTCS-------- 130 
Brachypodium_distachyon      IKNIMVLERGFNGWEISGQHVCNCKDAPCKGTCS-------- 131 
Holcus_lanatus               VKSITILERGFNGWELSGRPVCRCKDAPCKGVCS-------- 131 
Pteris_vittata               APQVYVLERGFNGWASAGHPVCNCAQPHCKG-C--------- 130 
                               .: :** *:***  :*: ** * :  **. .          

Figure 1 Multiple amino acid sequence alignment of arsenate reductases. The consensus HC(X)5R motif was 
identified (boxed region). Identical residues are represented by “*”, conserved substitution residues by “:”, 
semi-conserved substitution residues by “.”. 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
 
Figure 2 Phylogenetic tree of arsenate reductase amino acid sequences from eleven plant species. The tree 
was constructed by neighbor-joining method and the Poisson correction using MEGA 4.0 with a bootstrap 
number of 1000. 
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การวิเคราะหยีน phytochelatin synthase 
จากการโคลนดีเอ็นเอผลผลิตพีซีอารทางดานปลาย 

3' พบวาลําดับนิวคลีโอไทดของยีนท่ีโคลนไดประกอบดวย 
1,498 คูเบส (accession no. KJ200297) ซึ่งประกอบดวย
สวนท่ีเปนยีน 873 คูเบส และกําหนดการแปลรหัสเปน
กรดอะมิโนขนาด 290 เรสซิดิวส เมื่อนําลําดับกรดอะมโิน
ของยีนท่ีโคลนไดไปเปรียบเทียบกับโปรตีนท่ีมีรายงานไว
ในฐานขอมูลโดยใชโปรแกรม BLASTX พบวายีนท่ีโคลนได
เหมือนกับ hypo-thetical protein (accession no. EEC79817) 
ท่ีแยกจากขาว Oryza sativa คิดเปนรอยละ 99 และมีลําดับ
กรดอะมิโนคลายกับโปรตีน phytochelatin synthase ใน
พืชหลายชนิดท่ีระดับท่ีแตกตางกัน (Table 2) 

จากการเปรียบเทียบลําดับกรดอะมิโนของยีนท่ี
โคลนไดกับโปรตีน phytochelatin synthase ท่ีมีรายงาน
ไวในฐานขอมูล พบวาลําดับกรดอะมิโนมีความคลายคลึง
กันคิดเปนรอยละ 45–71 (Table 2) โดยลําดับกรดอะมิโน 
ท่ีพบในขาวพันธุขาวดอกมะลิ 105 มีความคลายคลึงกับ 
phytochelatin synthase ท่ีพบในขาวสาลี (Triticum 
aestivum L.) มากท่ีสุด คิดเปนรอยละ 71 และยังพบ

ลําดับกรดอะมิโนอนุรักษ CysCysXXXCysXXCys (Figure 3) 
ในพืชหลายชนิด ไดแกขาวสาลี, บัวหลวง (Nelumbo 
nucifera Gaertn.), ถ่ัวเหลือง (Glycine max (L.) Merr.), 
birch-leaved pear (Pyrus betulifolia Bunge.), อะรา
บิดอฟซิส, ผักกาดเขียว (Brassica juncea (L.) Czern.) 
และออเล็ก (Phragmites australis (Cav.) Trin. ex 
Steud.) โดยในขาวพันธุขาวดอกมะลิ 105 มีลําดับเปน 
CysCysArgGluThrCysPheLysCys 

เมื่อวิเคราะหความสัมพันธของโปรตีน phyto-
chelatin synthase ดวย phylogenetic tree (Figure 4) 
พบวา phytochelatin synthase จากขาวพันธุขาวดอกมะลิ 
105 มีความสัมพันธใกลชิดกับ phytochelatin synthase 
ท่ีพบในพืชใบเล้ียงเดี่ยว ไดแก ขาวสาลี, ออเล็ก และ
หญาแพรก (Cynodon dactylon (L.) Pers.) และยังจัดอยู
ในกลุมเดียวกับ ธูปฤาษี (Typha latifolia L.) และ
กระเทียม (Allium sativum L.) ซึ่งอยูในกลุมของพืชใบ
เล้ียงเดี่ยว ในขณะที่แยกออกจากกลุมพืชใบเล้ียงคู ไดแก 
อะราบิดอฟซิส, ผักกาดเขียว, ถ่ัวเหลือง, birch-leaved 
pear, ผักกาดหอม (Lactuca sativa L.) และบัวหลวง 

 
Table 2 Comparison of amino acid sequence similarity between Jasmine rice phytochelatin synthase and 
other phytochelatin synthase genes found in GenBank. 

Accession No. Plant species Common name Amino acids 

Partial/Complete 

%Identity 

KJ200297 Oryza sativa L. spp. indica, cv. 

Khao Dawk Mali 105 
Jasmine rice 105 290/- 100 

EEC79817 Oryza sativa  L. Rice 290/415 99 

AFU06381 Phragmites australis (Cav.) Trin. 

ex Steud. 
Reed 287/498 69 

AAO13810 Cynodon dactylon (L.) Pers. Bermuda grass 291/504 65 

Q9SWW5 Triticum aestivum L. Wheat 289/500 71 

AAG22095 Typha latifolia L. Broadleaf cattail 296/421 52 

BAN08523 Nelumbo nucifera Gaertn. Sacred lotus 294/505 54 

AAO13809 Allium sativum L. Garlic 295/505 51 

NP_001235576 Glycine max (L.) Merr. Soybean 287/498 48 

AAU93349 Lactuca sativa L. Lettuce 279/490 46 

AAD16046 Arabidopsis thaliana (L.) Heynh. Mousear cress 274/485 45 

CAC37692 Brassica juncea (L.) Czern. Leaf mustard 274/485 46 

AEY68568 Pyrus betulifolia Bunge. Birch-leaved pear 286/497 49 
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Nelumbo_nucifera          GFMLISRLHRAPSLLYTLSCKHESWVSTSKYLMDDVPLLLESEDVKNVQQVLSVVFTSLP 60 
Lactuca_sativa            GFMLISRLQRPPALLYTLSCKHESWVNIAKYLMEDVLVLLGSRNVKDVKDVLSVVFNSLP 60 
Glycine_max               GFMLVSRPHREPGLLYTLSCKHESWINIAKFLMDDVPLLLKSEDVKDILQVVSIIAASLP 60 
Pyrus_betulifolia         GFVLISRPHSEPGQLYTLSCKHESWVGVARYLMDDVPLLLKSREVKDIQEVLSVVFMSLP 60 
Arabidopsis_thaliana      GFMLISRPHREPGLLYTLSCKDESWIEIAKYLKEDVPRLVSSQHVDSVEKIISVVFKSLP 60 
Brassica_juncea           GFMLISRPHREPGLLYTLSCKDESWISIAKYLKEDVPRLVSSQHVDSVDKILSVVFKSLP 60 
Typha_latifolia           GFMLISRFQKASSSLYTLSCRHESWLSMVKYLIDDVPIILKSGSLGDAPSVLLLLIKSLP 60 
Allium_sativum            GFMLISKLQRAPSLLYTLSCRHESWVQTAKYLMDDVPILLKKANLNTVQDVLSLIFKSLL 60 
Phragmites_australis      GFMLISRHTAAPSLLYTVSCGNESWKSIAKYCVEDLPNLLKAESPDDVPTLLSHLIESLP 60 
Cynodon_dactylon          GFMLISRHTAAPAMLYTVSCRDESWKSMAKYCVEDLPNLLKAENLENVPTLLSCLIETLP 60 
Triticum_aestivum         GFMLVSRRSSAPSLLYTVSCGHGSWKSMAKYCVEDVPNLLKDESLDNVTTLLSRLVESLP 60 
Oryza_sativa              GFMLISRHSAAPSLLYTVSCRDESWKSMAKYCMEDVPDLLKDESVDNVPALLSRLVKSLP 60 
                          **:*:*:    .. ***:** . **    ::  :*:  ::          ::  :  :*  
 
Nelumbo_nucifera          NNFGEFIKWVAEVRRQEDGNSSLSTEEKERLAVKEEVLKQVREAGLYKHVTEWFSSANSC 120 
Lactuca_sativa            SKFLEFIKWVAEVRRTEEGDQSLSPEEQERLAIKGEILKQVQESELYRHVTEFLLSEKSG 120 
Glycine_max               SNFEEFIKWIAEIRRREDGGPSLSAEEKARLAIKEEVLKQVQETGLFKHVASFLSS---S 117 
Pyrus_betulifolia         SYFGQFIKWVAEVRRREDGGQSLSPEEKARLAVKEEVLRQVQDTGLFKHVAELLSSAH-S 119 
Arabidopsis_thaliana      SNFNQFIRWVAEIRITEDSNQNLSAEEKSRLKLKQLVLKEVHETELFKHINKFLST---- 116 
Brassica_juncea           SNFNTFIRWVAEVRIAEDTKQNLSAEEKSRLNLKQVVLKEVHETELFKHISKFLST---- 116 
Typha_latifolia           ANAGDFIKWFAEVRRQEEGQSRISKEEKERLALKEEVLQQVYETELYKVVKNVLSSANSC 120 
Allium_sativum            SNAGDFIKWVAEVRRPEE-NSALSKEEKERLAIKEIVLQQIRETKLYKYVSEWLSDMRSC 119 
Phragmites_australis      ANAGALIKWVVEVRRKEEGRPTLSKEEKERLFLKENVLQQVRDTKLFYEVHGQQY-AKSC 119 
Cynodon_dactylon          ANAGALIKWVVEVRRKEESGSSLSIEEKERLSMKEIVLQQVRDTRLFTILHDLKIGNIQC 120 
Triticum_aestivum         ANAGDLIKCVIEVRRKEEGESSLSKEEKERLFLKEKVLQQIRDTDLFRVVHELQYPKGLC 120 
Oryza_sativa              ANAGNLIKWVIEVRRQEEGGSGLSKEEEERLILKEMILQQVRDTELFRLVRELQFTKQPC 120 
                               :*: . *:*  *:    :* **: ** :*  :*::: :: *:  :           
 
Nelumbo_nucifera          CQNIPSLDGDDTLSQIAASVCCQGAELLTGN-SSTSNEFCCKETCVKCLKAN-GDMPVTV 178 
Lactuca_sativa            CNGPLCLGKESSLSDIAASVCCQGAGILEGKRESSSNGFCCGETKVHCLKSNEGEMGVTV 180 
Glycine_max               CSRQQVSGDGDTLPIIAASVCCQGAEILGGK-PSSAG-YCCRETCLKCLKAE-DDKPITM 174 
Pyrus_betulifolia         CCGNLYSGHEENLPNIAASVCCQGAQILSGN-SAFSGVYCCQETCVKCFKAN-GDKPVTV 177 
Arabidopsis_thaliana      ------VGYEDSLTYAAAKACCQGAEILSG---SPSKEFCCRETCVKCIKGP-DDSEGTV 166 
Brassica_juncea           ------VGYEDSLTYAAAKACCQGAEILSG---CSSKEYCCRETCVTCVKGP-GEAEGTV 166 
Typha_latifolia           CTNFSFPNNKDFLPEIAATVCCQGAALLTGK-VGGKEEFCCKSTSVKCFTTN-GNGPTTI 178 
Allium_sativum            CCNASAFSGKDSLTDIAASVCCQGALLLAGN-LGRDNKSCLKETCVNNVKSN-GGGPITV 177 
Phragmites_australis      CSCSSSS-EEDSLTRIAAAVCCQGVAMLSGN-LASRDGLCCRETCIRCIQAN-GDGLKTV 176 
Cynodon_dactylon          CKCSLSSGRRFYCLKLQVAVCCQEAAMLSGS-IASNNGFCCRETCFSSVQAN-GNGVKTV 178 
Triticum_aestivum         GSCSSSS-DEDSLAEIAATVCCQGAAFLSGN-LVSRDGFCCRETCIKCIEAN-GDGLKTV 177 
Oryza_sativa              CSCSYSS-DDDSFTWIAASVCCQGAALLTGN-LSSKDGFCCRETCFKCVQVD-GDGPKTV 177 
                                           . .*** . :* *         *  .* .  .    .    *: 

CC...C..C 
Nelumbo_nucifera          VSGTVLSGCSEQGVELLVPSSPTRRRACCGSSSSNYFGMHPVSNDVVTVLLLALPPRTWS 238 
Lactuca_sativa            VSGKVMNGMSEQHVDMLIPS----------------IGMHPASNDVLTTLLLALPPHTWS 224 
Glycine_max               VSGTVVNGNSEQGVDVLIPSSSEKLCCICSKS--KYIRVHPASTDVLTVLLLSLPSTTWA 232 
Pyrus_betulifolia         VSGTVVNGGTEEKMDMLVPSSKTNSGCSCA------IGIHPASNDVLTALLLALPPGTWS 231 
Arabidopsis_thaliana      VTGVVVRDGNEQKVDLLVPSTQT--ECECG-----PEATYPAGNDVFTALLLALPPQTWS 219 
Brassica_juncea           VTGVVVRDGSEQNVDLLVPSTQT--DCECG-----PEANFPAGNDVFTVLLLALPPQTWS 219 
Typha_latifolia           ISGTVVSDGKEQGVDMLVPVSPTKSSCCRSGLSNGVAI-HPASDNVLTVLLLALPPRTWL 237 
Allium_sativum            VSGTVVSEGGEQGVDMLVPTSPSKSHGCNAGSSSFCAIAHPGHGDVLTILSLALFTNSWF 237 
Phragmites_australis      ISGTVVSEGNEQAVDMLLPISSPYTSSCNSTVS-DEIVNYPSNTDVLTVLLLSLHPNTWL 235 
Cynodon_dactylon          ISGTVVSEGKEQGVDMLLPMSPRCASSCNSEAG-DEIIKYPSKTDVLTVLLLALHPSTWL 237 
Triticum_aestivum         ISGTVVSKGNEQAVDLLLPTSSSKTSLCNSNLK-SKIVKYPSSTDVLTVLLLVLQPNTWL 236 
Oryza_sativa              VTGTAVSGVNEQSVDMLLPISTLETSVCNSNSS-NEVVKYPSRTDILTVLLLALHPSTWV 236 
                          ::* .:    *: :::*:*                    .*   ::.* * * * . :*  
 
Nelumbo_nucifera          GIKEEKLKQEISSLVSTESLPLLLQEEVLHLRQQLKFLRRCQDKEVIDGLSTPSVS--- 294 
Lactuca_sativa            GIKDEALLHQINGLVSTETLPILLQEEIMHLRGQLHVLKRCKDDEVEEDLSAPSV---- 279 
Glycine_max               GITDEQLLAEIHDLVSIENLPTLLQEEVLHLRRQLHLLKRCQEGKVDEDLGAPLS---- 287 
Pyrus_betulifolia         GIKDEKLSKEISNLVSTANLPTLLQEEVLHLRRQLHLLKKCQEDRVDDDLGSPLA---- 286 
Arabidopsis_thaliana      GIKDQALMHEMKQLISMASLPTLLQEEVLHLRRQLQLLKRCQENKEEDDLAAPAY---- 274 
Brassica_juncea           GIKDQALMQEMKQLISMASLPTMLQEEVLHLRRQLQLLKRCQENKEEEDFAAPAF---- 274 
Typha_latifolia           DIEDKSLLAEIQGLVSTENLPDVLQHEVLHLRRQFDFLKRCKNNEVDDDPILPPHSQPF 296 
Allium_sativum            DISNKKLLDEIRALVSFQNLPDVLQEEVLHLRRQLMFLKKCKDKEVDGDVLLPSISMV- 295 
Phragmites_australis      GIKDEKLKAEFQALVSTDNLPDVLKQEIVHLRRQLVYL--CKAEEAGSHVPPSH----- 287 
Cynodon_dactylon          GIKDESLKAEFQALVSTDNLPEVLKQEILHLRRQLCYLKSCKEEECEDPVPPSH----- 291 
Triticum_aestivum         GIKDENVKAEFQSLVSTDNLPDLLKQEILHLRRQLHYLAGCKGQEACQ-EPPSP----- 289 
Oryza_sativa              GIKDERLKAEFQSLISTDILHDDLKREILHLRRQLHYVRSCKEEEYGDPVPQSH----- 290 
                          .* :: :  ::  *:*   *   *:.*::*** *:  :  *:  .       .       

 
Figure 3 Multiple alignment of amino acid sequences of phytochelatin synthases. The consensus 
CysCysXXXCysXXCys motif was identified (box region). Identical residues are represented by “*”, conserved 
substitution residues by “:”, semi-conserved substitution residues by “.”. 
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Fiure 4 Phylogenetic tree of phytochelatin synthase amino acid sequences of twelve plant species. The tree 
was constructed by neighbor-joining method and the Poisson correction using MEGA 4.0 with a bootstrap 
number of 1000. 
 

วิจารณผลการทดลอง 
เอนไซม arsenate reductase เปนเอนไซมท่ีมี

ความสําคัญในกระบวนการลดความเปนพิษของสารหนูท่ี
เกิดขึ้นในเซลลและเปนเอนไซมท่ีจําเพาะตอสารหนูเทานั้น 
ไมเกี่ยวของกับโลหะหนักอ่ืนๆ ดังนั้นการศึกษาขบวนการ
เมตาบอลิซึมของสารหนูท่ีเกี่ยวของกับ arsenate reductase 
ในขาวสายพันธุท่ีนิยมบริโภคในประเทศไทยจึงมีความสําคัญ 
ผลจากการศึกษาในครั้งนี้พบวา ลําดับกรดอะมิโน arsenate 
reductase ของยีนท่ีไดโคลนจากรากของขาวพันธุขาว
ดอกมะลิ 105 มีขนาดตางจากเอนไซมชนิดเดียวกันท่ี
พบในพืชชนิดอ่ืนๆ ท้ังพืชชั้นต่ํา พืชใบเล้ียงคู และใบ
เล้ียงเดี่ยวซึ่งมีความยาว 130-139 เรสซิดิวส (Table 1) 
โดยมีลําดับกรดอะมิโนคลายกันคิดเปนรอยละ 48-85 
อยางไรก็ตาม พบวา arsenate reductase ท้ังหมดมีลําดับ
กรดอะมิโนอนุรักษเปนโมทิฟ (motif) คือ HisCys(X)5Arg 
(Figure 1) ซึ่งเปนลําดับกรดอะมิโนท่ีมีความสําคัญตอ
การทํางานของเอนไซม arsenate reductase เมื่อทําให
เกิดการกลายท่ีกรดอะมิโนซิสเตอีน (cysteine) หรือ 
อารจินีน (arginine) ในบริเวณโมทิฟ HisCys(X)5Arg ของ 
arsenate reductase ในยีสต (Saccharomyces cereviciae 
Meyen ex E.C. Hansen) พบวาความสามารถในการทํา

ปฏิกิริยารีดักชันเปล่ียนสารหนูในรูปของ arsenate (AsV) 
เปน arsenite (AsIII) ของยีสตลดลง (Mukhopadhyay 
et al., 2000; Mukhopadhyay and Rosen, 2001) แสดง
ใหเห็นวาบริเวณโมทิฟดังกลาวมีความสําคัญตอการทํางาน
ของเอนไซม ตอมา Dhankher et al. (2006) รายงานวา 
เมื่อยับย้ังการแสดงออกของยีน arsenate reductase 
(AtACR2) ในอะราบิดอฟซิส ดวยเทคนิค RNA interference 
(RNAi) พบการสะสมสารหนูบริเวณยอดมากขึ้น และอะรา-
บิดอฟซิสสามารถทนตอสภาพแวดลอมท่ีมีการปนเปอน
ของสารหนูไดนอยลง นอกจากนี้ยังพบการทํางานของ
เอนไซม arsenate reductase (Acr2p) ในเซลลรากของ
กูดหมากอยูในระดับสูงเมื่อเปรียบเทียบกับเนื้อเย่ือในสวน
อ่ืน (Duan et al., 2005) เมื่อเปรียบเทียบลําดับกรดอะมิโน
ของ arsenate reductase ของขาวพันธุขาวดอกมะลิ 105 
กับโปรตีน arsenate reductase ท่ีมีรายงานในฐานขอมูล
พบวามีความคลายคลึงกับโปรตีนของพืชชนิดอ่ืน ไดแก 
Cdc25 (dual specificity phosphatase) ใน purple false 
brome (82%) และอะราบิดอฟซิส (59%) โดยลําดับ
กรดอะมิโนพบบริเวณโมทิฟ HisCys(X)5Arg นอกจากนี้ 
arsenate reductase ในโปรโตซัว Leishmania major 
(LmACR2) มีคณุสมบัติเปนเอนไซม reductase แลวยังมี
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คุณสมบัติเปนเอนไซม phosphatase ดวย (Zhou et al., 
2006) 

สําหรับ phytochelatin synthase เปนเอนไซมท่ี
ลดความเปนพิษของสารหนูโดยเขาจับกับสารหนูท่ีอยูใน
รูปของ arsenite (AsIII) แลวนําสารประกอบนี้เขาสูแวคิวโอล
เพ่ือลดความเปนพิษของสารตอเซลล (Waqar et al., 2009) 
เมื่อพิจารณาความเหมือนและตางของลําดับกรดอะมิโน
ของ phytochelatin synthase ท่ีไดจากรากของขาวพันธุขาว
ดอกมะลิ 105 กับพืชอีก 11 ชนิด พบวาลําดับกรดอะมิโน
มีความแตกตางกันในบริเวณปลาย C-terminus ของ 
phytochelatin synthase และพบลําดับกรดอะมิโน
อนุรักษ CysCysXXXCysXXCys (Figure 3) ซึ่งตรงกับ
รายงานของ Chang et al. (2012) ท่ีไดศึกษายีน 
phytochelatin synthase ใน birch-leaf pear (Pyrus 
betulaefolia Bunge) โดยพบวาในบริเวณ C-terminus 
ของ phytochelatin synthase ของ birch-leaf pear นั้นมี
ลําดับกรดอะมิโนแตกตางกับ phytochelatin synthase 
ในพืชชนิดอ่ืนและพบบริเวณโมทิฟซึ่งมีลําดับกรดอะมิโน
อนุรักษเปน  Cys369Cys370GlnGluThrCys374ValLysCys377 
นอกจากนี้ Vestergaard et al. (2008) รายงานวา โมทิฟ
ซึ่งอยูบริเวณ C-terminus นี้มีความสําคัญตอการทํางาน
ของ phytochelatin synthase โดยจะเปนบริเวณที่
ตรวจจับกับโลหะหนักแคดเมียมและสงโลหะหนักไปยัง
บริเวณอนุรักษของ N-terminus กอนท่ีจะรวมกันเปน 
complex แลวเขาไปสะสมในแวคิวโอล และยังชวยในการ
รักษาเสถียรภาพของเอนไซมอีกดวย (Ruotolo et al., 
2004) ผลจากการศึกษาในอะราบิดอฟซิสสายพันธุกลาย 
cad1-3 (cadmium sensitive) ซึ่งไมมีการแสดงออกของ 
phytochelatin synthase พบวาพืชท่ีเปนสายพันธุกลายนี้
มีความสามารถทนตอสารหนูไดไมดีเทากับตนท่ีเปน wild 
type แสดงใหเห็นถึงความสําคัญของ phytochelatin 
synthase ท่ีทําใหพืชสามารถทนทานตอสภาพแวดลอมท่ี
ปนเปอนสารหนู (Ha et al., 1999) 

ผลจากการโคลนยีน arsenate reductase และ 
phytochelatin synthase ท่ีตอบสนองตอสารหนูจากราก
ของขาวพันธุขาวดอกมะลิ 105 พบวา arsenate reductase 
นั้น จัดอยูในกลุมเดียวกับพืชใบเล้ียงเดี่ยวหลายชนิดท้ัง
ยังพบบริเวณอนุรักษ HisCys(X)5Arg ซึ่งมีความสําคัญ
ตอการทํางานของเอนไซม สวนการโคลนยีน phytochelatin 

synthase จากรากของขาวพันธุขาวดอกมะลิ 105 บริเวณ
ปลาย 3' ซึ่งกําหนดการสรางสายโพลีเปปไทดในสวนปลาย 
C-terminal ไดความยาวของกรดอะมิโน 290 เรสซิดิวส 
พบวาลําดับกรดอะมิโนในบริเวณนี้มีความแตกตางกันใน
ระหวาง phytochelatin synthase ของพืชหลายชนิด และ
ยังพบกรดอะมิโนสวนอนุรักษ CysCys(X)3Cys(X)2Cys 
บริเวณปลาย C-terminus ซึ่งมีหนาท่ีสําคัญในการจับ
กับโลหะหนักและสารหนู เนื่องจากสารหนูมีผลกระทบ
โดยตรงกับการเจริญเติบโตของขาว ดังนั้น การศึกษาและ
วิเคราะหยีน arsenate reductase และ phytochelatin 
synthase ท่ีเกี่ยวของกับขบวนการเมตาบอลิซึมของสารหน ู
จึงมีความสําคัญตอการลดความเปนพิษของสารหนูในเซลล
และการเจริญเติบโตของขาว ซึ่งขอมูลท่ีไดจากการศึกษา
ในคร้ังนี้สามารถนําไปใชในการปรับปรุงพันธุขาวท่ีทนตอ
สารหนู โดยการคัดเลือกพันธุท่ีมีความไวตอการจํากําจัด
สารหนู หรือการสงเสริมการแสดงออกของยีนท้ังสองชนิด
โดยวิธีทางพันธุวิศวกรรม 
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